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Овај рад је урађен у Лабораторији за хуману молекуларну генетику, Института 
за молекуларну генетику и генетичко инжењерство, Универзитета у Београду 
под руководством академика Милене Стевановић. 
Овом приликом се захваљујем академику Милени Стевановић на указаној прилици 
да своју докторску дисертацију урадим у Лабораторији под њеним 
руководством. Такође бих се захвалио и на указаном поверењу да заједно са 
својом менторком др Наташом Ковачевић-Грујичић започнемо истраживања 
везана за потпуно нову тематику како у лабораторији тако и на институту. 
Посебно се захваљујем свом ментору, др Наташи Ковачевић-Грујичић званој 
Груја, на стрпљењу и истрајности у раду са мном. Заједно смо се упутили у 
неистражену територију где смо морали доста нових ствари да научимо и 
некако смо успели да се изборимо са већином препрека које су нам се успут 
појављивале. Без Грујиног детаљног и истрајног навођења ова теза као и цео 
пројекат тешко да би били реализовани тако успешно. 
Колегиница која заслужује посебну захвалност је др Јелена Алексић без чије 
несебичне помоћи интерпретација резултата у неким случајевима скоро па не би 
била могућа. Др Јелена је својим знањем и искуством помогла да сав наш рад и 
труд добије форму и облик који је заслужио и тиме постао доступан широј 
научној јавности. 
Проф Биљани Стојковић се искрено захваљујем јер је и поред бројних обавеза 
прихватила да буде члан комисије и својим саветима и критичкој оцени тезе 
допринела да ова теза добије коначни облик. 
Такође се захваљујем свим колегиницама на помоћи коју су пружиле током рада 
на овој тези, а посебно када је било потребно сакупити довољно испитаника 
како би наш рад био валидан. 
Незанемарљив допринос дали су чланови моје породице као и пријатељи који су 
ми пружали константну подршку, али и помоћ приликом прикупљања 
испитаника из свих крајева Србије како би овде приказан рад био што 
репрезентативнији. 
 Анализа варијабилности митохондријске ДНК становника Републике 





Генетичка структура и клинална дистрибуција генетичке варијабилности у 
савременим људским популацијама Европе резултат су веома комплексних 
еволуционих, демографских и културолошких процеса који су се одвијали на 
простору Европе током више хиљада година. Међу најважнијим процесима 
издвајају се пост-глацијална реколонизација Европе, ширење пољопривреде 
током неолита (неолитска транзиција) и бројне миграције људских популација, 
попут миграција индоевропских народа током бронзаног доба и Велике сеобе 
народа у раном средњем веку. Балканско полуострво је имало важну улогу током 
целокупне историје људске врсте на евроазијском континенту због тога што је 
представљало важан миграцијски коридор преко којег су се одвијале миграције од 
праисторије па све до савременог доба. Такође, током последњег леденог 
максимума Балканско полуострво је представљало један од глацијaлних 
рефугијума са којег је отпочела пост-глацијaлна реколонизација Европе. Имајући 
у виду да српска популација насељава централни део Балканског полуострва, у 
овој популацији се могу очекивати генетички трагови комплексних демографских 
процеса. 
Предмет истраживања ове докторске дисертације било је испитивање 
варијабилности митохондријске ДНК (мтДНК) у савременој популацији Србије са 
популационо генетичког, филогенетског и филогеографског аспекта. У ту сврху 
анализирана је варијабилност првог и другог хиперваријабилног сегмента (HVS-I 
и HVS-II) и полиморфизми кодирајућег региона мтДНК код 172 испитаника чији 
су преци по женској линији из последње две генерације декларисаног српског 
етницитета. Поред тога, одабрано је и комплетно секвенцирано 58 митогенома 
који су анализирани у циљу бољег разумевања еволуције појединих мтДНК 
хаплогрупа, као и утврђивања доприноса различитих миграција у обликовању 
садашњег обрасца варијабилности митохондријског генског пула српске 
популације. 
У српској популацији заступљене су већином мтДНК 
хаплогрупе/подхаплогрупе карактеристичне за европске популације, а њихове 
учесталости и параметри генетичке разноврсности налазе сe у распону вредности 
детектованих у осталим европским популацијама. Српска популација није 
генетички диференцирана у односу на друге јужнословенске популације и у свим 
анализама заузима централну позицију између јужнословенских популација 
источног и западног дела Балканског полуострва. Највећи проценат HVS-I и HVS-
I/HVS-II хаплотипова становништво Србије дели са географски блиским 
популацијама Балканског полуострва из јужнословенске групе, где су детектовани 
и потенцијално приватни хаплотипови. Начелно, испитиване европске популације 
су у већини анализа груписане на начин који одговара њиховој географској 
дистрибуцији. Поред тога, словенске популације груписане су и у складу са 
њиховом припадношћу одговарајућим језичким породицама. На Балканском 
полуострву су детектоване високе вредности параметара генетичке разноврсности 
ретких мтДНК подхаплогрупа, што је у складу са његовим раније 
демонстрираним рефугијалним карактером. 
На основу филогенетске и филогеографске анализе комплетних 
митогенома из српске популације уочене су мтДНК подхаплогрупe које су 
највероватније настале у јужнoj Европи, као и оне које су потенцијално 
специфичне за Балканско полуострво. Поред тога, српска популација дели 
одређени број мтДНК линија са источно- и западнословенским популацијама, са 
германским популацијама северне и средње Европе, а у мањем обиму и са 
популацијама са Блиског истока и источне Азије.  
Ова студија је показала да су у обликовању савременог митохондријског 
генског пула српске популације важну улогу имале: а) словенске и германске 
популације из којих су се, током раног средњег века, одвијале миграције ка 
Балканском полуострву и б) аутохтоне популације Балканског полуострва из 
периода пре досељавања Словена, а чији је генски фонд садржавао генетичке 
трагове бројних различитих миграција из још древнијих времена (нпр. носиоци 
јамне културе). Стога се постојање изузетно велике разноврсности мтДНК 
савремене популације Србије може објаснити генетичким доприносом како 
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Genetic structure and clinal distribution of genetic variation in contemporary 
human populations in Europe are the results of interplay between exceptionally complex 
evolutionary, demographic and cultural processes which took place in Europe during 
several thousand years. Among the most important processes are post-glacial 
recolonization of Europe, spread of farming during the Neolithic period (Neolithic 
transition) and numerous migrations of human populations such as Bronze Age 
migrations of Indo-Europeans and migrations during the Migration Period that occurred 
in the Early Middle Ages. The Balkan Peninsula played an important role during the 
entire history of humankind in Europe and Asia because it served as an important 
migration corridor starting from prehistoric to present days. Furthermore, during the last 
glacial maximum, this region was one of the glacial refugia from which the post-glacial 
recolonization of Europe was initiated. Since Serbian population inhabits the central 
part of the Balkan Peninsula, this population may harbour genetic traces of past 
complex demographic processes that were occurring in the Balkans over time. 
The subject of this doctoral thesis was the study of the mitochondrial DNA 
(mtDNA) variability in a contemporary population of Serbia from population genetics, 
phylogenetic and phylogeographic aspects. For that purpose, the variability of HVS-I 
and HVS-II regions and polymorphisms within the coding region of mtDNA have been 
assessed in 172 individuals whose Serbian maternal ancestry was confirmed for at least 
two generations. Furthermore, 58 selected mitogenomes were completely sequenced in 
order to provide new insights into the evolution of particular mtDNA haplogroups and 
to assess the contribution of various human migrations in modelling contemporary 
maternal gene pool of the Serbian population. 
Serbian population comprises mainly mtDNA haplogroups/subhaplogroups 
typical for European populations and their frequencies and levels of genetic diversity 
are mostly in the range of those detected in other European populations. Serbian 
population is not genetically differentiated from other south-Slavic populations and in 
all analyses it occupies a central position among south-Slavic populations from the 
eastern and western part of the Balkan Peninsula. The highest percentage of HVS-I and 
HVS-I/HVS-II haplotypes Serbian population shares with south-Slavic populations 
from the Balkan Peninsula, where potential private haplotypes have been observed as 
well. In general, European populations were grouped in a manner reflecting their 
geographic distribution. Furthermore, Slavic populations were grouped according to 
their linguistic affiliation. Rather high values of all parameters of genetic diversity of 
rare mtDNA subhaplogroups in the Balkan Peninsula are concordant with the 
previously demonstrated refugial character of this region. 
Phylogenetic and phylogeographic analyses of completely sequenced 
mitogenomes detected in Serbian population enabled delineation of mtDNA 
subhaplogroups that are probably of the southern European origin, as well as those 
potentially specific for the Balkan Peninsula. Furthermore, Serbian population shares a 
certain number of mtDNA lineages with east- and west-Slavic populations, with 
Germanic populations from northern and central Europe, and to a lesser extent with 
those from the Middle East and eastern Asia.  
The present study demonstrates that important roles in modelling contemporary 
mitochondrial gene pool of the Serbian population may be ascribed to: a) Slavic and 
Germanic populations that inhabited the Balkan Peninsula during the early Middle 
Ages, and b) autochthonous populations from the Balkan Peninsula that were present in 
this region prior to the migrations of Slavs and which harboured genetic traces of 
numerous migrations happening in even more ancient times (e.g., bearers of Yamnaya 
culture). Therefore, exceptionally high mtDNA diversity observed in contemporary 
Serbian population may be associated with the genetic impact of both Slavic/Germanic 
and pre-Slavic populations. 
 
KEY WORDS: Balkan Peninsula, Serbian population, mtDNA haplogroup, Slavs, 
refugium, genetic diversity, migrations 
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Бронзано доба – историјски период који је трајао од пре око 4.2  до 2.7 хиљада 
година током којег је оружје и оруђе прављено од бронзе. 
Генетички дрифт – промена учесталости генских алела у потомачкој генерацији 
у односу на родитељску популацију услед случајног узорковања гамета. 
Ефекат оснивача – промена учесталости генских алела у ново-основаној 
популацији у односу на изворну популацију услед малог броја јединки које 
учествују у оснивању нове популације. 
Интерглацијал – временски период између два глацијала током којег је долазило 
до глобалног отопљавања климе и повећања нивоа мора. Интерглацијали у 
трајању од око 20 хиљада година постојали су током плеистоцена, али и током 
ранијих геолошких периода. Последњи интерглацијал у Европи отпочео је пре око 
12 хиљада година хиљада година и траје и данас. 
Ледено доба (глацијал) – временски период током којег је због промена у 
Земљиној орбити (кретању) око Сунца и других фактора долазило до глобалне 
промене климе (захлађења), формирања ледених капа на половима и опадања 
нивоа мора (и до 120 м). Ледена доба у трајању од око 100 хиљада година су 
постојала током плеистоцена, али и ранијих геолошких периода. Последње ледено 
доба у Европи, током којег је 80% глацијалног леда постојало на северној 
хемисфери, трајало је од пре око 110 до 12 хиљада година. 
Неолит или млађе камено доба - праисторијски период који је отпочео пре око 
10 хиљада година на Блиском истоку и нешто касније у различитим регионима 
Европе и завршио се пре око 4.2 хиљаде година. 
Неолитска транзиција – временски период који је обележила технолошка 
револуција и ширење пољопривреде и током којег је долазило до замене ловачко-
сакупљачких друштава са пољопривредним (седентарним) друштвима. 
Несинонимне замене – нуклеотидне замене у молекулу ДНК услед којих долази 
до замене аминокиселина у протеину. 
Палеолит или старије камено доба – праисторијски период који је трајао од пре 
2.6 милиона до 10 хиљада година. 
Панмиктична популација – популација у којој се укрштање одвија по принципу 
случајности, тј. свака јединка има једнаку вероватноћу да се укрсти са било којом 
јединком супротног пола; у популационо-генетичком смислу, вероватноћа да ће 
носиоци одређене генетичке варијанте оставити потомство једнака је учесталости 
те варијанте у популацији.  
Парагрупа некласификованих хаплотипова – група хаплотипова који 
припадају одређеној хаплогрупи/подхаплогрупи, али за које није могуће извршити 
даље груписање услед одсуства заједничких полиморфизама. 
Плеистоцен – геолошка епоха која је трајала од пре 2.7 милиона до 11.4 хиљаде 
година 
Плодни полумесец – регион у југозападној Азији који се протеже од источне 
обале Средоземног мора до Персијског залива; са јужне стране граничи се са 
Сиријском пустињом, а са северне са Анадолијом (средњи део Мале Азије). 
Обухвата Месопотамију и Левант у којима плодно земљиште погодно за 
пољопривреду постоји због присуства четири велике реке: Нил, Јордан, Еуфрат и 
Тигар. 
Последњи ледени максимум – временски период последњег глацијала током 
којег је ледени покривач заузимао највећи део Земљине површине (30%). У 
Европи је последњи ледени максимум био пре око 24.5 хиљада година, а након 
тога, пре око 18-17 хиљада година, уследило је глобално отопљавање климе и 
повећање нивоа мора. 
Синонимне замене – нуклеотидне замене у молекулу ДНК услед којих не долази 
до замене аминокиселина у протеину. 
Транзиција – замена пуринске базе у молекулу ДНК другом пуринском базом 
или пиримидинске базе другом пиримидинском базом. 
Трансверзија - замена пуринске базе у молекулу ДНК пиримидинском базом и 
обрнуто.  
Хаплогрупа – група хаплотипова који имају заједничко порекло и одликују се 
полиморфизмима карактеристичним за дату хаплогрупу, а међусобно се могу 
разликовати на основу додатних полиморфизама. 
Хаплотип – комбинација полиморфизама молекуларних маркера на 
појединачним хромозомима, који се наслеђују преко једног родитеља.  
Хаплотип мрежа – приказ генеолошких односа хаплотипова. 







AMOVA – eng. analysis of molecular variance, анализа молекуларне варијансе 
FASTA – текстуални формат којим се у биоинформатици представљају 
нуклеотидне и пептидне секвенце 
FST – индекс фиксације 
EDTA – eng. Ethylenediaminetetraacetic acid, етилен-диамин-тетрасирћетна 
киселина 
HVS – eng. hypervariable segment, хиперваријабилни сегмент 
IBD – eng. identical by decent, идентични по пореклу 
MDS – eng. multi dimеnsional scaling, вишедимензионо скалирање 
мтДНК – митохондријска ДНК 
NRY – eng. non-recombining region Y, регион Y хромозома који не подлеже 
рекомбинацији са Х хромозомом 
PCA – eng. principal component analysis, анализа главних компоненти 
PC - eng. principal component, главна компонента  
PCR - eng. polymerase chain reaction, ланчанa реакцијa полимеразе 
PCR-RFLP – eng. polymerase chain reaction – restriction fragment length 
polymorphism, ланчанa реакцијa полимеразе – полиморфизам величине 
рестрикционих фрагмената 
rCRS – eng. revised Cambridge reference sequence, прва секвенцирана мтДНК 
човека која је ревидирана и данас се користи као референтна секвенца 
SNP – eng. single nucleotide polymorphism, појединачни нуклеотидни 
полиморфизам 
STR – eng. short tandem repeat, кратки тандемски поновак 
ТАЕ – Tris-acetat-EDTA 




Историја људских популација и њихови међусобни односи су дуго времена 
били предмет истраживања наука попут археологије, антропологије, етнологије, 
историје и лингвистике. Међутим, у другој половини XX века долази до развоја 
метода молекуларне биологије и успостављања нове дисциплине која се бави 
испитивањем историје људске врсте користећи податке добијене анализом 
молекуларне варијабилности између појединачних јединки и популација. Ова 
нова дисциплина развила се у оквирима антропологије и добила је име 
молекуларна антропологија. Термин молекуларна антропологија први пут је 
искористио Emil Zuckerkandl на симпозијуму „Classification and Human Evolution“ 
одржаном 1962. године у Аустрији. Zuckerkandl је овај термин употребио како би 
објединио студије које се баве филогенијoм примата и изучавањем историје 
људске врсте путем анализирања варијабилности на нивоу протеина и 
полинуклеотида [1]. Историјски посматрано, прва истраживања варијабилности 
људских популација заснивала су се на испитивању варијабилности крвних група, 
у почетку АBO система крвних група [2], док су касније описани и коришћени 
полиморфизми различитих система крвних група (MNS, Rh - rhesus factor, Lewis и 
Duffy), као и протеинa главног хистокомпатибилног комплекса (HLA-human 
leukocyte antigen) [3]. Након тога, тежиште истраживања у области молекуларне 
антропологије постепено се пребацује на испитивања варијабилности на нивоу 
молекула ДНК, што је било омогућено развојем технологије и увођењем нових 
метода. Ове методе, које данас представљају стандардне методе у молекуларној 
биологији, довеле су до великог помака у истраживањима, а обухватају ланчану 
реакцију полимеразе (PCR – eng. Polymerase Chain Reaction) и Сангерову методу 
секвенцирања путем терминације синтезе ланаца уградњом 
дидезоксирибонуклеозид трифосфата. Наведени напредак у технологији и 
увођење споменутих метода учинили су анализу варијабилности на нивоу 
молекула ДНК могућом, чиме индиректно проучавање генетичке варијабилности 
путем анализе протеина губи на значају. Mогућност детекције супституција база 
(тачкастих мутација) и инсерција и делеција у молекулу ДНК умногоме повећава 




Mолекуларно генетичке анализе, односно анализе варијабилности на нивоу 
молекула ДНК, омогућилe су стицање бољег увида у различите аспекте људске 
историје, попут историје различитих људских популација, начина насељавања 
различитих географских региона, интензитета и праваца миграција, док је 
испитивање ДНК хоминида и древних људских популација и њихово поређење са 
савременим популацијама омогућило сагледавање промена варијабилности у 
простору и времену, као и боље разумевање улоге адаптивних процеса у 
формирању генетичке разноврсности људске врсте [4]. Управо је применом 
молекуларно генетичког приступа у изучавању порекла људске врсте 
недвосмислено подржана теорија према којој је људска врста настала на 
афричком континенту, са којег је уследило даље ширење на остале континенте. 
Пионирска истраживања варијабилности митохондријске ДНК (мтДНК) у 
савременим људским популацијама допринела су новим сазнањима о еволуцији 
човека, која су указала да је људска врста настала на афричком континенту [5]. 
Тада је по први пут уведен сада већ популаран термин „митохондријска Ева― који 
је Lewin [6] употребио са циљем да скрене пажњу на то да сви људи који данас 
живе имају последњег заједничког претка који је живео пре око 200 хиљада 
година, и то у Африци [5]. 
За проучавање генетичке варијабилности људских популација у молекуларној 
антропологији данас се користе различити генетички маркери. Сваки тип 
генетичких маркера има одређене предности и мане, а одабир одговарајућих 
генетичких маркера зависи од циља истраживања и метода које се користе у 
истраживању. 
Према начину наслеђивања, разликују се два типа генетичких маркера: 
унипарентални и бипарентални. Генетички маркери мтДНК и регион Y хромозома 
који не подлеже рекомбинацијама (NRY - eng. non-recombining region Y) наслеђују 
се унипарентално, тј. преносе се у наредну генерацију преко само једног 
родитеља. Једарни аутозомни локуси спадају у маркере са бипаренталним 
наслеђивањем, што значи да се у потомство преноси по један алел од сваког 
родитеља и настају одговарајуће комбинације парова алела на тим локусима. 
Анализом варијабилности хаплоидних генетичких маркера који се наслеђују 
матернално (мтДНК) и патернално (NRY), добијају се информације о историји 
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женских, односно мушких линија наслеђивања у оквиру једне популације, при 
чему ова варијабилност зависи од различитих демографских и културолошких 
околности. Поред тога, NRY и мтДНК се одликују још једном особином која их 
чини погодним за молекуларно антрополошке студије – одсуством 
рекомбинација. Због непостојања механизама размене делова са другим 
хромозомима (не постоје хомологни хромозоми), мтДНК и NRY се могу мењати 
само мутацијама (креирање нових варијанти), те се дугачки хаплотипови 
наслеђују непромењени кроз генерације, осим у случају мутационих догађаја. На 
популационом нивоу, промена учесталости појединачних хаплотипова зависи од 
деловања еволуционих механизама – генетичког дрифта, природне селекције и 
протока гена. За маркере на мтДНК и NRY, који се користе у истраживањима 
историје људских популација, важно заједничко својство јесте селективна 
неутралност. Другим речима, код таквих маркера природна селекција нема 
утицаја на промену учесталости генетичких варијанти у популацији, већ њихова 
учесталост зависи искључиво од генетичких (мутационих), еволуционих 
(генетички дрифт и проток гена) и демографских процеса (промене бројности и 
структуре популације, миграције, итд) [7]. Одсуство селекционих ефеката на 
генетичку структуру популације пружа могућност да се на основу степена 
диференцираности истражује филогенетска сродност између популација, као и 
време њиховог раздвајања од заједничке предачке популације, будући да је 
валидно претпоставити константно време генетичке дивергенције неутралних 
маркера. С друге стране, селективно препознатљиви маркери, који имају утицај на 
фенотип и адаптивну вредност организама, могу бити под различитим 
интензитетима и правцима селекционих притисака, због чега се не може 
претпоставити константност акумулације генетичких разлика између популација. 
Селекционисани генетички маркери могу пружити одговор о специфичностима 
адаптирања популација на конкретне услове животне средине у различитим 
деловима света. Данас се, за тестирање хипотеза и извођење закључака о историји 
људских популација, молекуларно генетички подаци анализирају заједно са 




1.1.Порекло и структура митохондријске ДНК 
Митохондријска ДНК је молекул дволанчане и углавном кружне структуре 
који постоји у свим ћелијама еукариота. У зависности од типа ћелија, мтДНК се 
може налазити у стотинама до преко хиљаду копија у ћелији сисара [8]. МтДНК је 
смештена у митохондријама, органелама које у процесу оксидативне 
фосфорилације производе енергију неопходну за функционисање ћелије. Према 
ендосимбиотској теорији, митохондрије имају бактеријско порекло чиме могу да 
се објасне карактеристике попут кружне структуре ДНК и система кодирања 
налик оном код бактерија [9]. Такође, једна од особина мтДНК која указује на 
њено бактеријско порекло јесте и начин транскрипције у виду полицистронског 
транскрипта без интрона, који се након синтезе обрађује ради добијања зрелих 
функционалних молекула информационе РНК (иРНК), транспортне РНК (тРНК) и 
рибозомске РНК (рРНК) [10, 11]. У раним фазама еволуције ћелије еукариота 
дошло је до трансфера већег броја гена из мтДНК у једарни геном како би 
митохондрије биле што ефикасније у погледу обезбеђивања енергије ћелији [12]. 
Као резултат овог процеса у једарном геному човека су, поред функционалних 
гена пореклом из мтДНК, присутни и инсерти митохондријске ДНК (eng. numt - 
nuclear mtDNA) укупне величине од око 400 хиљада базних парова који су 
изгубили своју функцију, односно представљају псеудогене [13].  
Митохондријски геном (митогеном) човека, величине од 16569 базних парова 
[14], данас садржи 37 гена неопходних за функсионисање ћелијског дисања и који 
кодирају: 13 протеина укључених у комплексе протеина у ланцу оксидативне 
фосфорилације, 2 рибозoмалне РНК (рРНК) и 22 транспортне РНК (тРНК) [14]. 
Шематски приказ организације мтДНК човека налази се на Слици 1.1. На основу 
различитих флотационих густина, код мтДНК су детектовани лаки (eng. Light, L 
ланац) и тешки ланац (eng. Heavy, Н ланац) који се одликују асиметричном 
дистрибуцијом гена. Наиме, на Н ланцу су смештени гени за 12 протеина, обе 
рРНК, као и за 14 тРНК, док се на L ланцу налазе гени за преосталих осам тРНК и 
ген који кодира ND6 субјединицу NADH дехидрогеназе (Слика 1.1).  
 У оквиру мтДНК разликују се два региона: контролни регион, величине од 
око 1100 бп са регулаторном улогом и кодирајући регион. Контролни регион 




Слика 1.1. Шематски приказ организације митохондријског генома човека на којем су 
представљене позиције гена за две рРНК (12S и 16S), 22 тРНК (представљене стандардним 
ознакама), цитохром b (cyt b), субјединице цитохром оксидазе (COI-COIII), NADH дехидрогеназе 
(ND1-ND6) и F1ATP-азе (ATP6 и ATP8), позиције репликативних почетака (OH  и OL), места 
почетака транскрипције на H (ITH1 и ITH2) и L ланцу (ITL), као и хиперваријабилни сегменти 
контролног региона (HVS-I, HVS-II и HVS-III). Према важећој номенклатури, нумерација 
нуклеотидних позиција у мтДНК почиње у контролном региону у смеру репликације L ланца [14]. 
транскрипција гена смештених на L и H ланцу (Слика 1.1). У контролном региону 
мтДНК, који обухвата нуклеотидне позиције од 16024-576, постоје три региона 
повећаног нивоа варијабилности и стога су названи хиперваријабилни регион I 
(eng. Hypervariable Segment I, HVS-I), II (HVS-II) и III (HVS-III). Први 
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хиперваријабилни регион обухвата нуклеотидне позиције од 16024 до 16383, 
други од 57 до 372, док трећи хиперваријабилни регион обухвата нуклеотидне 
позиције од 438 до 574 [15, 16] (Слика 1.1.). 
 Ланци мтДНК такође се одликују асиметричном дистрибуцијом 
нуклеотида тако да H ланац садржи више гуанина (G) и тимина (T), док је L ланац 
богат цитозином (C) и аденином (A). Претпоставља се да наведене разлике између 
L и H ланца мтДНК настају као резултат самог механизма асиметричне 
репликације молекула мтДНК (eng. Strand displacement model) [17-19]. Наиме, 
током репликације мтДНК најпре се на основу паренталног L ланца започиње 
синтеза H ланца, почевши од репликативног почетка H ланца који је лоциран 
унутар контролног региона мтДНК. Током тог процеса, парентални H ланац се 
налази у једноланчаној форми дужи временски период јер тек након што се 
синтетишу две трећине новог H ланца (око 11 kbp) започиње синтеза L ланца чији 
се парентални ланац никад не налази у једноланчаној форми током репликације. 
Спонтане деаминације A и C честе су у хуманој мтДНК [20], при чему је томе 
подложнија једноланчана у односу на дволанчану форму ДНК. Деаминацијом А 
настаје хипоксантин који се спарује са C, што резултује мутацијом пара A/T у 
G/C. Деаминацијом C настаје урацил који се спарује са А што за резултат има 
мутацију пара C/G у T/A. Стопа деаминације C је неколико пута већа у односу на 
стопу деаминације A [21]. Сматра се да се наведеним процесима може објаснити 
уочена девет пута већа стопа транизиција G у A и скоро 2 пута већа стопа 
транзиција T у C у L ланцу у односу на H ланац [20]. Такође, овим се може 
објаснити и већ поменута асиметрична дистрибуција нуклеотида у L и H ланцу 
мтДНК човека. Поред тога, мтДНК се одликује и већом стопом транзиција у 
односу на трансверзије тако да је просечан однос стопа транзиција и трансверзија 
већи од 60 [22]. 
1.2.Митохондријска ДНК као молекуларно генетички маркер 
Митохондријскa ДНК поседује неколико карактеристика које је чине изузетно 
погодним маркером у популационо генетичким, филогеографским и 
истраживањима еволуционе историје људских популација. МтДНК одликује 
матернални тип наслеђивања. Због оваквог начина наслеђивања мтДНК, као 
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генетички маркер, даје информацију само о историји женских линија. Имајући у 
виду да један пар родитеља носи четири копије једарних гена и само једну копију 
мтДНК гена, ефективна величина популација за мтДНК је четири пута мања од 
ефективне величине популација једарних гена. Стога је диверзитет мтДНК много 
осетљивији на смањења величине популације током времена. Друга важна 
особина мтДНК јесте одсуство рекомбинација које представљају један од 
значајних извора варијабилности једарног генома. Стога су једине промене на 
мтДНК које настају кроз генерације последица мутација (замене база, инсерције и 
делеције) (видети раније). 
Такође, мтДНК се одликује пет до 10 пута вишом стопом базних замена у 
односу на једарни геном [23]. У оквиру самог молекула мтДНК постоје разлике у 
стопи мутација контролног и кодирајућег региона. Контролни регион просечно 
има 10 пута вишу стопу мутација у односу на кодирајући регион [24, 25], што се 
може објаснити деловањем природне селекције која из популација уклања штетне 
мутације у кодирајућем региону. Битно је напоменути да се у оквиру и 
контролног и кодирајућег региона мтДНК поједине нуклеотидне позиције 
међусобно веома разликују по својим стопама мутација, тако да се могу 
разликовати позиције које представљају „врућа― мутациона места (eng. mutational 
hotspots), и стабилне позиције које се одликују веома ниском стопом мутација [26-
28]. „Врућа― места мутација се у највећем броју налазе у оквиру контролног 
региона мтДНК [28].  
Услед високе стопе мутација на појединим позицијама у молекулу ДНК 
(рекурентне мутације) може доћи до појаве истих генетичких варијанти код 
несродних линија и ова појава се назива хомоплазија [29]. 
Повишена стопа мутација у мтДНК доводи и до појаве хетероплазмије, 
односно присуства молекула мтДНК у истој јединки који се међусобно разликују 
по примарном редоследу нуклеотида. Нуклеотидне позиције на којима се често 
дешавају хетероплазмије у највећој мери су лоциране у контролном региону 
мтДНК [30]. Li и сар. су уочили да учесталост хетероплазмије зависи од ткива, као 
и од присуства одређеног нуклеотида на одређеној позицији [30]. Такође, 
показано је да се хетероплазмије акумулирају током старења, што указује на 
присуство позитивне селекције за одређене нуклеотидне варијанте у одређеним 
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ткивима [30]. Услед тога што се мтДНК у већини ткива налази у великом броју 
копија по ћелији, ниво хетероплазмије, тј. удео мтДНК са измењеним примарним 
редоследом нуклеотида, може имати и веома ниске (мање од 5%) и високе 
вредности (до 50%) [31]. Литературни подаци указују да је хетероплазмија на 
барем једној нуклеотидној позицији у молекулу мтДНК присутна код око 25% 
јединки у испитиваним популацијама [32, 33]. 
Поред хетероплазмије на појединим нуклеотидним позицијама, утврђено је да 
значајан део људских популација поседује молекуле мтДНК који се међусобно 
разликују по броју C нуклеотида у хомополимерним C низовима HVS-I и HVS-II 
региона (нуклеотидне позиције 16180-16193 и 303-315) [34, 35]. Наиме, 
транзиција Т у С на позицијама 16189 и 310 доводи до формирања 
хомополимерних низова од 10 до 13 С. Сматра се да, када ДНК полимераза 
приликом репликације наиђе на овакве непрекинуте низове нуклеотида С, долази 
до проклизавања што резултује појавом хетероплазмије у дужини ових 
хомополимерних низова. 
И поред тога што хетероплазмија, хомоплазија и инсерти мтДНК у једарном 
геному могу представљати проблем приликом коришћења митохондријског 
генома у различитим истраживањима, његове особине, као што су висока стопа 
мутација, одсуство рекомбинација и унипарентално наслеђивање, чине мтДНК 
веома погодном за популационо генетичке и филогенетске студије. 
Применом методе молекулског сата могуће је проценити времена раздвајања 
поједних линија, након чега је могуће анализирати и географску 
распрострањеност различитих генеолошки повезаних линија, што је предмет 
филогеографских студија које су показале да хаплогрупе мтДНК показују 
тенденцију да буду географски структуиране [36]. Стога се мтДНК успешно 
користи у истраживањима историје људске врсте, миграцијама људи, у 
палеогенетици и форензици. МтДНК је због унипаренталног начина наслеђивања 
информативан генетички маркер за испитивање социо-културолошких процеса 
који су деловали током времена у људским популацијама попут: полигиније [37, 
38], ефеката матрилокалности односно, патрилокалности [39, 40] или социолошке 
стратификације настале због постојања система касти [41, 42]. Услед своје 
осетљивости на промене величине популације, мтДНК је добар генетички маркер 
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за праћење различитих демографских промена током историје људских 
популација или врсте у целини. Такође, с обзиром да је мтДНК у древним 
узорцима боље очувана и присутна у већој количини у односу на једарну ДНК, 
она већ дуги низ година представља маркер избора за испитивање генетичке 
структуре древних популација [43-46], а користи се и у форензици [47]. 
1.3.Варијабилност мтДНК маркера у људским популацијама 
Прва истраживања у којима је коришћена варијабилност мтДНК у циљу 
утврђивања историје људских популација користила су методу разлике у 
величини рестрикционих фрагмената (RFLP – eng. restriction fragment length 
polymorphism) за детекцију тачкастих полиморфизама, односно варијација у 
појединачним нуклеотидима у секвенци мтДНК [5, 48, 49]. Ова метода се заснива 
на примени рестрикционих ендонуклеаза и њиховој способности да уводе прекиде 
у ланцу ДНК на специфичним местима која препознају. RFLP метода се углавном 
користи за детекцију тачкастих полиморфизама у кодирајућем региону мтДНК, 
док се за хиперваријабилне сегменте контролног региона утврђује примарни 
редослед нуклеотида. Међутим, у последњој деценији дошло је до наглог развоја 
технологија секвенцирања нове генерације, које су омогућиле да секвенцирање 
комплетних генома постане приступачније. Стога се све већи број студија бави 
анализом комплетно секвенцираних митогенома, док се секвенцирање 
хиперваријабилних сегмената и детекција тачкастих полиморфизама у 
кодирајућем региону мтДНК коришћењем RFLP-а све мање користи. 
Прва комплетна секвенца мтДНК човека, која је објављена 1981. године [14], 
коришћена је као референтна секвенца CRS (eng. Cambridge Reference Sequence). 
Скоро две деценије касније, поновним секвенцирањем истог узорка установљено 
је постојање 11 грешака у оригиналној секвенци [50]. Овако ревидирана секвенца 
- rCRS (eng. revised Cambridge Reference Sequence) се данас користи као 
референтна секвенца [50]. Поређењем митохондријских генома са rCRS 
секвенцом детектују се различите варијанте и дефинишу се тзв. мтДНК 
хаплотипови. 
МтДНК хаплотип представља комбинацију генетичких варијанти на мтДНК, 
односно скуп разлика у нуклеотидној секвенци у односу на rCRS. Хаплотипови 
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који поседују исте варијанте на одређеним нуклеотидним позицијама, које се 
сматрају дијагностичким, сврставају се у одговарајуће хаплогрупе. Варијанте на 
основу којих се утврђује припадност одређеној мтДНК хаплогрупи углавном се 
налазе у кодирајућем региону, али могу бити присутне и у контролном региону 
мтДНК. Комбинација генетичких варијанти, које детерминишу припадност 
одређеној хаплогрупи, налази се у основи филогенетских грана. Стога сви 
хаплотипови који припадају одређеној хаплогрупи имају исту основу 
филогенетске гране, односно, заједничког претка. 
1.4. Молекулски сат 
Zuckerkandl и Pauling су 1962. године поставили хипотезу молекулског сата 
по којој се мутације у генима и њиховим протеинским производима јављају 
константном стопом [51]. Хипотеза молекулског сата је довела до великог 
напретка у филогенетским студијама зато што је на основу познавања стопе 
мутација приликом реконструкције филогеније, а уз помоћ методе молекулског 
сата, могуће одредити временски оквир током којег је дошло до раздвајања 
различитих линија. Према методи молекулског сата, број разлика између две 
линије је директни показатељ времена њиховог одвајања од последњег 
заједничког претка. С обзиром да није могуће дефинисати „универзални― 
молекулски сат, за филогенетске реконструкције и процене времена одвајања 
линија од последњег заједничког претка користи се „локални― молекулски сат 
који се „калибрише― стопама мутација одређеног генетичког маркера код сродних 
врста.  
Стопа мутација је, према очекивањима, једнака стопи супституција база само 
у случају неутралне еволуције [52]. Међутим, мутације које испољавају низак 
ниво штетног ефекта могу дуго времена опстајати у популацијама уколико 
постоји ниска стопа фиксације мутација, тј. уколико је коефицијент селекције 
мали. Дакле, у случају мутација са малим ефектима на адаптивну вредност, 
висока стопа мутација може се сматрати пролазном зато што ће варијабилност на 
овим маркерима бити умањена током времена услед постепеног деловања 
пурификујуће селекције. Овим би се могао објаснити уочени феномен да се 
старије мтДНК линије одликују већим уделом синонимних мутација у односу на 
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млађе, односно да се млађе линије одликују већом пропорцијом несинонимних 
мутација у генима који кодирају за протеине и супституцијама база у РНК генима 
мтДНК [53-55]. Због тога се приликом калибрације молекулског сата мора водити 
рачуна о потенцијалном ефекту селекције на стопу мутација [56-58]. 
Имајући у виду да је у филогенетским реконструкцијама заснованим на 
варијабилности хумане мтДНК најпре коришћена варијабилност HVS-I региона, 
временски оквири раздвајања мтДНК линија утврђивани су на основу 
молекулског сата дефинисаног за овај регион [59]. Сматра се да варијабилност у 
овом региону није значајније моделована природном селекцијом будући да је 
однос акумулације синонимних мутација и мутација у контролном региону 
линеаран [28]. Овај молекулски сат подразумева једну транзицију на сваких 20180 
година, односно, 1.80 × 10
-7
 транзиција по нуклеотиду по години за регион између 
нуклеотидних позиција 16090 и 16365 [59, 60]. Soares и сар. су потврдили да је 
наведена стопа транзиција заиста валидна за нуклеотидне позицијe HVS-I региона 
од 16090 и 16365, а израчунали су такође и стопу мутација за HVS-I регион од 
позиције 16051 до 16400 [28]. Изузимајући нуклеотидне позиције 16182C, 16183C, 
16194C у полицитозинском тракту у случају варијанте 16189C, аутори су 
установили стопу мутација од 1.62 × 10
-7
 мутација по нуклеотиду по години или 
једну мутацију на сваких 17343 године. Процена стопе мутација у HVS-II региону 
(нуклеотидне позиције од 68 до 263) износи једну мутацију на сваких 22388 
година, односно 2.279 × 10
-7
 мутација по нуклеотиду по години, док је стопа 
мутација комплетног контролног региона једна мутација на сваких 9058 година, 
односно 9.883 × 10
-8
 мутација по нуклеотиду по години [28]. 
Mishmar и сар. су анализирали комплетне митогеноме особа из различитих 
географских региона и на основу односа несинонимних и синонимних мутација у 
13 протеин-кодирајућих гена мтДНК утврдили да је селекција највероватније 
имала утицаја у успостављању регион-специфичне варијабилности мтДНК линија 
[61]. Аутори су претпоставили да се селективни утицај може, између осталог, 
приписати и климатским условима. Међутим, Mishmar и сар. су заправо погрешно 
претпоставили да је вишак несинонимних мутација код млађих грана у 
филогенетском стаблу последица адаптација на хладније климатске услове [61] 
јер је показано да се вишак несинонимних мутација јавља код свих млађих линија 
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независно од њихове дистрибуције [54]. Mishmar и сар. су за своје филогенетске 
реконструкције користили молекулски сат који се заснивао на стопи мутација у 
кодирајућем региону, 1.26 × 10
-8
 супституција база по нуклеотиду по години 
(једна мутацију на сваких 5140 година), и који је подразумевао линеарни однос 
акумулације супституција и времена независно од утицаја селекције [61]. С 
обзиром да је уочено да стопе мутација које су предложили Mishmar и сар. 
резултирају у прецењеним вредностима времена раздвајања линија мтДНК, 
углавном услед сатурације неких позиција са синонимним мутацијама [61], 
Perego и сар. су увели фактор корекције за овај молекулски сат тако да се за 
процену времена раздвајања користи стопа мутације од једне мутације у 
кодирајућем региону (позиције 577-16023) на сваких 4610 година [62]. Soares и 
сар. сматрају да је један од недостатака молекулског сата заснованог само на 
стопи мутација у кодирајућем региону тај што не узима у обзир значајну фракцију 
информативних мутација које постоје у некодирајућем делу мтДНК молекула (око 
1/3) што може значајно утицати на прецизност процена времена раздвајања [28]. 
Као што је већ споменуто, уочен је већи удео несинонимних мутација у 
генима који кодирају протеине, као и супституција у генима за РНК у мтДНК, код 
млађих линија у односу на старије линије [53-55]. Већи број несинонимних у 
односу на синонимне мутације у млађим линијама (однос 0.62) у поређењу са 
старијим линијама (однос 0.37) доводи до тога да процене старости млађих линија 
могу бити веће од реалних вредности, односно прецењене [54]. Стога су Kivisild и 
сар. дефинисали молекулски сат који искључује ефекат селекције због тога што се 
заснива само на просечној стопи синонимних транзиција, а износи 3.5 × 10
−8 
транзиција по нуклеотиду по години (једна замена на сваких 6764 година) [54]. 
Овај сат су касније кориговали Perego и сар. који су утврдили да се једна 
синонимна транзиција дешава на сваких 7650 година [62]. Иако су Soares и сар. 
такође дефинисали молекулски сат заснован на стопи синонимних мутација (једна 
мутација на сваких 7884 година), ови аутори сматрају да овакав молекулски сат 
узима у обзир још мању фракцију мтДНК у односу на фракцију мтДНК молекула 
у молекулским сатовима одређеним стопама мутација у кодирајућем региону [28]. 
С обзиром да је данас могуће конструисати филогенетска стабла на основу 
комплетних митогенома, Soares и сар. су дефинисали молекулски сат који узима у 
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обзир мутације у комплетном митогеному (1.665 × 10
-8
 супституција по 
нуклеотиду по години, односно једна мутација на сваких 3624 године). Аутори 
такође уводе временску зависност стопе мутација у мтДНК која није линеарна већ 
опада експоненцијално са старошћу линија [28]. Ho и сар. наводе да се оваква 
зависност стопе мутације и времена може објаснити и сатурацијом мутација на 
појединим нуклеотидним позицијама [63]. Soares и сар. су демонстрирали да се 
сатурацијом не може објаснити повећање удела синонимних мутација код 
старијих грана у мтДНК стаблима, већ да је овај тренд превасходно последица 
постепеног селективног уклањања линија које носе потенцијално штетне мутације 
[28] на шта су раније указали Kivisild и сар. [54]. 
1.5. Порекло врсте Homo sapiens sapiens 
Сазнања о пореклу врсте Homo sapiens sapiens се у највећој мери заснивају на 
анализама фосилних налаза различитих врста хоминида. Међутим, ни до данас 
није са сигурношћу утврђено која од свих до сада описаних врста хоминида 
представља директног претка анатомски савременог човека (Homo sapiens 
sapiens). Неколико група фосилних налаза, старости и преко шест милиона 
година, сматрају се првим припадницима еволуционе линије која је водила 
анатомски савременим људима. Неспорни припадници нашег еволуционог 
порекла јесу аустралопитецине, род којем припада више врста са различитим 
распрострањењем по афричком континенту. Једна од врста, коју неки аутори 
сматрају директним претком савременог човека, јесте Australopithecus afarensis 
чији је фосил пронађен у Етиопији и његова старост се процењује на 3.2 милиона 
година [64]. У еволуционом стаблу људске врсте се након рода Australopithecus 
сукцесивно смењују врсте рода Homo међу којима се налазе Homo habilis (спретни 
човек), Homo erectus (усправни човек) као и Homo hеidelbergensis (хајделбершки 
човек) – могући предак не само анатомски савременог човека (Homo sapiens 
sapiens), већ и неандерталца (Homo sapiens neanderthalensis). Најстарији фосил 
анатомски савременог човека пронађен је такође у Етиопији и његова старост је 
процењена на 195 хиљада година [65], док су најстарији фосилни остаци Homo 
sapiens sapiens ван Африке датирани на период од пре 90–100 хиљада година у 
случају фосилних налаза из Израела [66], 80-120 хиљада година у Кини [67], док 
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су фосилни налази из Европе процењене старости од око 34-36 хиљада година 
[68]. Стога се, према до сада доступним фосилним налазима, афрички континент 
сматра "колевком" људскe врсте, а ова теза о пореклу људске врсте подржана је и 
молекуларно генетичким подацима. 
1.6.Ширење људске врсте ван Африке 
Анализа варијабилности различитих генетичких маркера се, између осталог, 
показала изузетно погодном за проучавање миграција људи, укључујући и 
најраније миграције анатомски савременог човека из Африке на друге континенте. 
Према теорији „изласка из Африке― (eng. Out of Africa, OOA), анатомски 
савремени људи су са aфричког континента мигрирали и населили  остале 
континенте, при чему је током њиховог ширења долазило до промене генетичких 
структура популација. 
На основу молекуларно генетичких података, процењено је да је до изласка 
из Африке и отпочињања ширења анатомски савременог човека ван Африке, 
широм Евроазије, а касније и осталих континената, дошло у периоду од пре 45-60 
хиљада година [69]. Због наглог повећања бројности популација и њиховог 
ширења на нове територије, овај догађај се назива и "велика експанзија" [69]. 
Међутим, ван територије Африке су пронађени фосилни остаци анатомски 
савременог човека који су старији од процењеног времена отпочињања „велике 
експанзије― [67, 70], што указује и на раније таласе миграција људи из Африке. 
Иако ови налази могу довести у питање поузданост процена о временском оквиру 
током којег је дошло до велике експанзије, а који су изведени на основу 
молекуларно генетичких података, сматра се да је уочено неслагање последица 
тога што популације из ранијег таласа исељавања из Африке нису учествовале у 
формирању генског фонда савремених популација. Наиме, популације анатомски 
савремених људи које су насељавале Левант током топлог интерглацијалног 
периода, пре 80-130 хиљада година [71], односно пре велике експанзије, нису 
опстале, и њих су касније, током глацијалног периода, замениле популације 
неандерталаца [72, 73]. Још увек није са сигурношћу утврђено због чега су само 
људске популације из другог таласа исељавања из Африке опстале, али су данас 
актуелне две претпоставке које објашњавају овај феномен. По првој 
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претпоставци, код популација из другог таласа експанзије акумулиран je низ 
културолошких напредака који су омогућили нагли демографски раст [74], док је 
по другој претпоставци могло доћи до неуроанатомских промена повезаних са 
повећањем когнитивних способности које нису могле бити регистроване у 
палеоантрополошким материјалима [75]. Ове промене, и по једној и по другој 
претпоставци, могле су довести до модификација у понашању анатомски 
савремених људи који су напустили Африку током велике експанзије и које су 
омогућиле њихов опстанак и ширење по другим континентима [69]. 
Колонизација континената била је праћена променама учесталости 
различитих генетичких варијанти. Наиме, након иницијалног насељавања нових 
територија долазило је до повећања бројности популација, након чега су следили 
нови таласи миграција и насељавање удаљенијих територија. Другим речима, 
освајања нових простора подразумевала су серију ефеката оснивача који, у 
генетичком смислу, резултују смањењем генетичке варијабилности и повећањем 
ефеката генетичког дрифта [76, 77]. Услед оваквог начина колонизације, са 
удаљавањем популација од афричког континента ниво генетичке варијабилности 
је све нижи, па је најнижа варијабилност присутна у популацијама које су 
најудаљеније од Африке [69, 77]. Начелно, у свим ван-афричким савременим 
популацијама ниво генетичке варијабилности је мањи од афричких како за 
аутозомне локусе тако и оба хаплоидна генетичка маркера – Y хромозом и мтДНК 
[78-80]. 
На основу анализе варијабилности мтДНК савремених људских популација 
Wallace и сар. су дали приказ путева миграција анатомски савремених људи, 
временске оквире насељавања различитих континената и настанка главних 
мтДНК хаплогрупа (Слика 1.2) [81, 82]. Аутори су за ове реконструкције 
користили податке депоноване у јавно доступној бази MITOMAP 
(http://www.mitomap.org) [83, 84]. Суперхаплогрупа L настала је у Африци пре око 
130-200 хиљада година, а њена грана L0 представљала је прву дивергирајућу 
линију након које су настале и линије L1, L2 и L3. Од линије L3 настале су мтДНК 
линије M и N и то највероватније током или након изласка из Африке [85]. 
Утврђено је да су се само ове линије успешно одржале у популацијама ван 
Африке (процењено време миграције је пре око 65 хиљада година) након чега су 
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носиоци ових линија колонизовали остале континенте. Важно је напоменути да је 
током овог процеса дошло до диверзификације M и N линија и настанка 
суперхаплогрупа M и N. Сматра се да су оснивачи суперхаплогрупе M напустили 
Африку преко Арабијског полуострва, а затим преко Индије и обала југоисточне 
Азије доспели до Малезијског полуострва и Аустралије где су настале хаплогрупе 
Q и M42, пре око 48 хиљада година. Након тога, суперхаплогрупа M се 
проширила по азијском континенту дајући низ мтДНК хаплогрупа специфичних 
за средњу и источну Азију, укључујући хаплогрупе C, D и G, као и бројне линије 
који припадају хаплогрупи M. У североисточној Азији, од хаплогрупе C је настала 
хаплогрупа Z. 
 
Слика 1.2. Реконструкција праваца миграција људи на основу анализе варијабилности мтДНК. На 
слици је представљена дистрибуција главних линија мтДНК по континентима, као и временски 
оквири насељавања континената. Процене времена су изражене у хиљадама година пре 
садашњости (преузето из [83] и са http://www.mitomap.org) 
Оснивачи суперхаплогрупе N су се из Африке проширили у два правца. Првом 
рутом су преко југоисточне Азије такође доспели до Аустралије где је настала 
хаплогрупа S, а током ширења по остатку азијског континента настале су 
средњеазијска хаплогрупа А и сибирска хаплогрупа Y. Оснивачи суперхаплогрупе 
N су се другом рутом проширили по западној Евроазији дајући хаплогрупе I, W и 
X које су се прошириле Европом, као и западноевроазијску суперхаплогрупу R. 
Суперхаплогрупa R се затим такође проширила по Европи дајући европске 
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хаплогрупе H, J, Uk, T, U и V, док су услед њеног ширења у другом правцу, 
односно по Азији, настале источноазијске хаплогрупе F и B, као и аустралијска 
хаплогрупа P. У североисточном Сибиру, пре око 20 хиљада година, значајно су 
биле заступљене хаплогрупe C и D које су настале од суперхаплогрупе M, као и 
хаплогрупа А настала од суперхаплогрупе N. Носиоци ових хаплогрупа су из 
Сибира мигрирали преко Беринговог моста у северну Америку где настају прве 
нативне палеоиндијанске популације. Хаплогрупе A, C и D су се, затим, 
прошириле по северној, централној и јужној Америци. Међутим, и неке 
хаплогрупе које нису биле заступљене у сибирским популацијама, попут 
хаплогрупа X и B, појавиле су се у северној Америци. Хаплогрупа X, која је 
најзаступљенија у Европи, али је такође присутна и у Монголији, доспела је у 
северну Америку пре око 15 хиљада година и није се даље ширила по централној 
и јужној Америци. Хаплогрупа B, заступљена у популацијама дуж обале Азије, 
стигла је у северну Америку пре око 12-15 хиљада година, одакле се проширила и 
по централној и јужној Америци. Пре око 3 хиљаде година, носиоци 
источноазијске хаплогрупе B су дуж обале Азије, преко Микронезије, 
колонизовали пацифичка острва. 
1.7. Историја људских популација у Европи 
Климатске промене током квартара, односно, смењивање дугих ледених доба 
(у трајању од око 100 хиљада година) са топлим периодима (у трајању око 20 
хиљада година), имале су велики утицај на еволуциону историју биљних и 
животињских врста [86-89]. Stewart и Stringer дали су преглед досадашњих 
сазнања о утицају климатских промена на еволуциону историју људских 
популација [90]. Аутори наводе да је врло вероватно да су се први анатомски 
модерни људи који су изашли из Африке, повлачили поново ка Африци или 
Арабијском полуострву са наступањем леденог или сушног периода, и да је 
њихова наредна експанзија из Африке уследила пре око 60 хиљада година [91]. У 
Европу су доспели пре око 40 хиљада годинa [68, 92, 93] највероватније ширењем 
са истока, али још увек постоје недоумице о тачном положају региона са којих је 
отпочела ова експанзија [91]. Пре око 26 хиљада година, анатомски савремени 
људи су у потпуности заменили раније становнике Европе, неандерталце, и 
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постали једини становници овог континента. У то време долази и до њиховог 
повлачења ка југу Европе услед ширења леденог покривача по северним и 
централним деловима Европе. 
Људска врста је, заједно са термофилним биљним и животињским врстама, у 
Европи опстала у прибежиштима (рефугијумима) која су се налазилa у јужној 
Европи (Пиринејско, Апенинско и Балканско полуострво) и у областима око 
Црног мора на територији данашње Украјине (Слика 1.3) [94-96]. 
Након завршетка последњег леденог максимума долази до повлачења леденог 
покривача са севера Европе, што је омогућило поновно насељавање Европе из 
рефугијалних популација. Оваква динамика људских популација, односно 
повлачење у рефугијуме током неповољних климатских услова и реколонизација 
након окончања неповољних климатских услова, биле су праћене променама 
бројности популација што је за последицу имало и промене у њиховој генетичкој 
структури, тј. учесталостима различитих генетичких варијанти. Стога се сматра да 
је последњи ледени максимум један од најважнијих чинилаца у обликовању 
генског фонда савремених европских популација. У прилог томе говоре и 
досадашња сазнања о еволуционој историји појединих мтДНК (под)хаплогрупа 
(халогрупа/подхаплогрупа) попут V, H1 и H3. За ове (под)хаплогрупе је показано 
да су настале током касног глацијала у франко-кантабријском рефугијуму одакле 
су се по Европи рашириле током пост-глацијалне реколонизације [97, 98]. Сличну 
еволуциону историју има и мтДНК подхаплогрупа U5b3 за коју се сматра да је 
настала на Апенинском полуострву (пре око 8-10 хиљада година) и да се по 
завршетку глацијала, односно током раног холоцена, раширила дуж медитеранске 
и јадранске обале [99]. Важно је напоменути да је поред јужне Европе и Блиски 
исток имао улогу рефугијума током последњег леденог доба. Литературни подаци 
указују да су у овом региону током последњег леденог максимума настале мтДНК 
хаплогрупе W и I, као и да су се заједно са појединим линијама хаплогрупа Ј и Т 
прошириле Европом у неколико таласа након последњег леденог максимума [100, 
101]. 
Други важан чинилац, који је имао утицаја на обликовање генског фонда 
савремених људских популација у Европи, јесте развој и ширење пољопривреде 




Слика 1.3. Шематски приказ рефугијума у Европи и западној Азији. Интерглацијални рефугијуми 
врста које су адаптиране на арктичке услове обележени су плавом бојом. Глацијални рефугијуми 
врста адаптираних на умерене климатске услове обележени су зеленом бојом. Рефугијуми врста 
адаптираних на конитиненталну климу обележени су црвеном бојом. Рефугијуми који су били 
константно насељени током барем једног целог циклуса смењивања глацијала и интерглацијала 
обележени су тамно зеленом и тамно плавом бојом. Светло плавом бојом обележени су региони 
који су служили као рефугијуми током фазе повлачења леденог покривача, а нису били насељени 
током фазе ширења ледника (врсте адаптиране за арктичке услове). Светло зеленом бојом 
обележени су региони који током интерглацијала нису били насељени услед високих температура 
и/или суше (врсте адаптиране на умерене климатске услове). Уоквирени су региони који су били 
под ледом за време последњег леденог максимума. (преузето и модификовано из [89]) 
демографски раст људских популација. Технологија узгајања хране, односно 
пољопривреда, развијена је пре око 10–11 хиљада година на Блиском истоку у 
региону тзв. Плодног полумесеца који обухвата долине река Нил, Тигар и Еуфрат 
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[102]. Из региона Блиског истока култура узгајања житарица се ширила преко 
Мале Азије и Балкана у Европу. Прелаз са ловачко-сакупљачког начина живота на 
узгајање хране и седентарни живот у насеобинама у Европи назива се неолитска 
транзиција [103]. 
Најстарија пољопривредна друштва у Европи откривена су управо на 
Балканском полуострву што би се могло објаснити путањом ширења знања о 
пољопривреди [104, 105]. Наиме, Балканско полуострво je представљало коридор 
преко којег се технологија узгајања хране са Блиског истока преносила у Европу 
[105]. Са Балканског полуострва пољопривреда се ширила у два правца – долином 
Дунава ка средњој Eвропи и медитеранском рутом, пратећи линију обале, до 
Пиринејског полуострва [105, 106]. 
Постоје двa модела којима се објашњава начин на који се пољопривреда 
ширила Европом и како је неолитска експанзија утицала на генетичку 
разноврсност европских популација. Први модел претпоставља да је до ширења 
пољопривреде долазило путем "демичке" дифузије током које су неолитски 
фармери са истока насељавали до тада слабо насељене територије у којима су 
живеле малобројније древне европске заједнице ловаца-сакупљача [107]. С 
обзиром да су фармери, са искуством пољопривредне производње, имали 
константан извор хране, њихове популације су брже повећавале бројност у односу 
на популације ловаца-сакупљача [108]. У прилог овом моделу о начину ширења 
пољопривреде у Европи говоре резултати прве свеобухватне студије која је 
анализирала учесталости алела више генских локуса у савременим европским 
популацијама (HLA-A, HLA-B, ABO, MN, Rh, Le – Lewis, Fy – Duffy, Hp – 
haptoglobin, P – acid phosphatase, PGM - phospohglucomutase) [3]. Показано је да је 
дистрибуција алела на наведеним генским локусама клинална у смеру 
северозапад-југоисток, на основу чега су аутори претпоставили да је демичка 
дифузија била главни механизам ширења пољопривреде у Европи [3] и да је 
мешање између популација фармера и аутохтоних ловачко-сакупљачких 
друштава било минимално. Аутори су такође показали и поклапање клиналне 
дистрибуције испитиваних алела са археолошким подацима о правцима ширења и 
времену појављивања пољопривреде у различитим регионима Европе [3]. 
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Други модел о начину ширења пољопривреде у Европи претпоставља да 
ширење пољопривреде није било праћено насељавањем фармера са Блиског 
истока, већ да се она ширила преношењем знања, односно, „културолошком― 
дифузијом. Наиме, у контактним зонама, популације фармера су преносиле знање 
популацијама ловаца сакупљача који су затим стечено знање преносили даље 
[109, 110]. Према овом моделу, неолитски фармери нису имали утицаја на 
формирање генског фонда савремених популација Европе. 
Данас се на основу постојећих података, базираних на анализи 
варијабилности више генетичких маркера како савремених тако и древних 
популација, који су у сагласности и са археолошким подацима, претпоставља да 
се пољопривреда у Европи ширила на један од два наведена начина у зависности 
од региона [111, 112], а у неким областима су била заступљена оба начина 
ширења пољопривреде [113].  
Важно је напоменути да је управо неолитска транзиција оставила великог 
трага у митохондријском генском пулу савремених људских популација у Европи. 
Наиме, на основу досадашњих анализа варијабилности мтДНК јединки из древних 
ловачко-сакупљачких друштава са подручја Европе, установљено је да су 
најчешћи мтДНК хаплотипови припадали појединим подхаплогрупама 
суперхаплогрупе U, као што су U4 и U5 [113-116], док су данас у Европи 
најзаступљеније мтДНК линије које припадају хаплогрупи H. Сматра се да је 
управо неолитска транзиција допринела промени учесталости мтДНК линија у 
европским популацијама [117, 118]. Поред хаплогрупе H, у Европи je током 
неолитске транзиције дошлo до повећања учесталости мтДНК (под)хаплогрупа 
такозваног „неолитског пакета― – N1a, T2, K, J, HV, V, W и X, који je биo 
карактеристичан за неолитске фармере [44, 119], a биo je одсутaн код популација 
ловаца-сакупљача [114, 116, 120]. 
Поред неолитске транзиције, важну улогу у обликовању садашњег спектра и 
дистрибуције мтДНК линија у Европи имале су бројне пост-неолитске миграције. 
Током касног неолита и раног бронзаног доба, популације сточара номада из 
понтских степа (степе источне Европе које окружују Црно море) мигрирале су у 
средњу и југоисточну Европу [121, 122]. Сматра се да су ове миграције имале 
важну улогу у формирању нових култура у Европи, попут културе линеарне 
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керамике (eng. Corded ware), као и да су допринеле ширењу језика који припадају 
индоевропској групи [121-123]. То су биле миграције носилаца такозване „јамне 
културе― која је припадала комплексу курганске културе у коју су сврстане 
различите културе из степа Русије и Украјине са номадским начином живота, а 
њихова заједничка одлика, по којој је цела група добила име, био је начин 
прављења надгробних хумки по имену курган [122]. Долазак припадника јамне 
културе на просторе на којима су већ постојале развијене аутохтоне неолитске 
културе, проузроковао је њихов нестанак услед стапања са новопридошлом 
номадском културом [121, 122]. Носиоци јамне културе поседовали су другачији 
спектар мтДНК хаплогрупа у односу на неолитске фармере и у појединим 
деловима Европе (нпр. средњој Европи) у великој мери долази до промене 
учесталости и замене неолитских мтДНК линија, попут N1a, са I, T1, U2, U4, U5a, 
W и појединим H (под)хаплогрупама [44, 119, 123, 124]. Палеогенетичка 
истраживања су показала да су миграције носиоца јамне културе довеле и до 
промена у саставу и дистрибуцији генетичких варијанти Y хромозома и 
аутозомних локуса у популацијама касног неолита и бронзаног доба, као и у 
савременим европским популацијама [123, 125]. Ови резултати су додатно 
потврдили значај миграција из бронзаног доба и указали на мобилност целе 
популације носилаца јамне културе, а не само њеног женског или мушког дела. 
Историјски период познат као Велика сеоба народа, који је трајао од IV-IX 
века наше ере (в.н.е.), био је обележен миграцијама више азијских, германских и 
словенских племена и народа широм Европе. На потенцијални утицај ових 
миграција током Велике сеобе народа у обликовању генског фонда савремених 
европских популација указали су Ralph и Coop [126]. Ови аутори су анализирали 
варијабилност аутозомних локуса, односно варијабилност дужих геномских 
региона који постоје код парова јединки са подручја Европе, а које они деле услед 
наслеђивања од заједничких предака у последњих три хиљаде година (сегменти 
идентични по пореклу, IBD - eng. - identical by descent). Ralph и Coop су показали 
да парови јединки из удаљених делова Европе међусобно деле стотине 
заједничких генетичких предака [126]. Иако са географском дистанцом број 
заједничких предака експоненцијално опада, аутори су установили неколико 
регионалних разлика од којих је најзначајнија та да особе из популација 
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југоисточне, источне и средње Европе деле велики број заједничких предака који 
датирају управо из периода Велике сеобе народа. С обзиром да већина 
анализираних популација које деле велики број сегмената идентичних по пореклу 
припада словенској групи, аутори су претпоставили да се такав образац може 
објаснити ширењем словенских популација у Европи током раног средњег века 
[126]. Ова хипотеза је подржана и резултатима студије Hellenthal и сар. на 
геномским подацима великог броја евроазијских и афричких популација, а која је 
имала за циљ да се идентификују и окарактеришу они историјски догађаји (као 
нпр. различите миграције) који су потенцијално оставили трагове у генетичкој 
структури испитиваних популација [127]. Аутори су установили да је до 
мешања/адмиксија популација у источној и југоисточној Европи, које обухватају 
словенске и не-словенске популације, дошло пре 1-1.6 хиљада година, односно у 
периоду који се поклапа са ширењем Словена по источној Европи и Балкану. 
1.8. Спектар и учесталост мтДНК хаплогрупа у европским 
популацијама 
Спектар и учесталост мтДНК линија у европским популацијама анализирани 
су у бројним студијама на великим узорцима из различитих европских 
популација. МтДНК хаплогрупе карактеристичне за европске популације су H, V, 
U, K, J, T, W, I и X (Слика 1.5) и у њима су присутне са различитом учесталошћу. 
Поред ових митохондријских линија, у европским популацијама су са ниском 
учесталошћу присутне и (под)хаплогрупе попут HV, N1a и N1b, као и неевропске 
хаплогрупе попут појединих мтДНК линија хаплогрупа L и D [128-133]. Kao што 
је већ поменуто, европске хаплогрупе воде заједничко порекло од 
суперхаплогрупе N. Хаплогрупе N1, N2 и X воде директно порекло од 
суперхаплогрупе N, при чему хаплогрупа W спада у N2 грану док (под)хаплогрупе 
I, N1а и N1b припадају N1 грани (Слика 1.5). Хаплогрупе H, V и HV припадају R0 
грани која је директно настала од суперхаплогрупе R, као и суперхаплогрупе ЈТ и 
U [16]. 
Хаплогрупа H је широко распрострањена и најчешћа хаплогрупа у Европи 
[134-137]. Ова хаплогрупа се одликује великим бројeм подхаплогрупа – на основу 
анализе комплетних митогенома идентификоване су 102 подхаплогрупе [15]. 
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Студије засноване на анализи варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона, 
као и дијагностичких тачкастих полиморфизама из кодирајућег региона, показале 
су да је хаплогрупа H настала на Блиском истоку пре око 25-30 хиљада година, 
као и да се проширила Европом пре око 20-25 хиљада година [136, 137]. 
Хаплогрупа H, односно њене поједине кладе, највероватније су се прошириле
 
Слика 1.5. Филогенетско стабло мтДНК хаплогрупа карактеристичних за европске популације. 
Tачкасти полиморфизми у кодирајућем региону мтДНК, који су дијагностички за одговарајуће 
(под)хаплогрупе, обележени су црном бојом, док су тачкасти полиморфизми и инсерција у оквиру 
контролног региона обележени плавом бојом. У случају транзиција назначене су само 
нуклеотидне позиције, док су позиције са трансверзијама обележене суфиксом. Инсерција са 
варијабилним бројем цитозина после позиције 573 обележена је са ХС. Црвеном бојом уоквирена 
је подхаплогрупа у коју се сврстава референтна секвенца rCRS. 
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Европом у неколико таласа и то током касног горњег палеолита (пре око 14.5 
хиљада година) и неолита (пре око девет хиљада година) [136]. 
Подхаплогрупе H1 и H3, које данас спадају у најчешће H подхаплогрупе у 
Европи, имале су другачију еволуциону историју. Процењена старост 
подхаплогрупа H1 и H3 износи око 12 и 10 хиљада година, респективно [97]. Ове 
подхаплогрупе су данас најзаступљеније на Пиринејском полуострву, при чему 
њихова учесталост у европским популацијама опада ка североистоку и југоистоку 
[97]. Оваква дистрибуција, као и одсуство подхаплогрупа H1 и H3 у популацијама 
Блиског истока, указује да су оне настале на Пиринејском полуострву, односно у 
франко-кантабријском рефугијуму крајем плеистоцена одакле су се прошириле 
континентом током пост-глацијалне реколонизације [97, 138]. За подхаплогрупу 
H5, трећу по заступљености у Европи, сматра се да је настала пре око 16 хиљада 
година у јужној Европи, што се поклапа са периодом миграција које су се након 
последњег леденог максимума одвијале из јужних ка северним деловима Европе 
[133]. 
Хаплогрупа V, која је блиско сродна хаплогрупи H, у већини европских 
популација је заступљена са ниском учесталошћу. Ова хаплогрупа је најчешћа на 
Пиринејском полуострву због чега се и сматра да је и настала у овом региону 
након последњег леденог максимума, пре око 11 хиљада година [98]. Вероватно је 
да се хаплогрупа V проширила европским конитинентом на исти начин као и 
подхаплогрупе H1 и H3 током пост-глацијалне реколонизације [97, 98]. 
Друга по учесталости у Европи је суперхаплогрупа U која обухвата девет 
различитих подхаплогрупа (U1-U9), док се у оквиру подхаплогрупе U8 налази 
хаплогрупа K [15]. Суперхаплогрупa U обухвата и најстарије мтДНК 
подхаплогрупе за које се сматра да су настале у Европи, а то су подхаплогрупе U5 
и U8 са процењеном старошћу око 37 и 50 хиљада година [139]. Нешто млађа 
подхаплогрупа U4 (процењена старост око 20 хиљада година [139]) проширила се 
Европом током средњег горњег палеолита [136]. Хаплотипови који припадају 
подхаплогрупама U4, U5 и U8 били су најчешћи у древним ловачко-сакупљачким 
популацијама Европе пре неолитске експанзије и ширења пољопривреде [113-
115]. Ове U подхаплогрупе су и данас најчешће у савременим европским 
популацијама. Према доступним подацима, у популацијама фармера раног 
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неолита из средње Европе, суперхаплогрупа U је била слабо заступљена [120], али 
је током средњег неолита дошло до повећања учесталости њених појединих 
подхаплогрупа [123]. 
Подхаплогрупе U1, U2е, U3, U6, U7 и U8 одликују се нижим 
учесталостима у европским популацијама. Подхаплогрупа U1 је најзаступљенија 
у популацијама Блиског истока [135, 136] и претпоставља се да се проширила 
Европом у истом периоду када и подхаплогрупа U4 [136]. Од свих подклада 
подхаплогрупе U2 у европским популацијама је присутна подхаплогрупа U2е, док 
су подхаплогрупе U2a, U2b и U2c специфичне за јужну Азију [140]. Старост 
подхаплогрупе U2е је процењена на 21-22 хиљаде година [141]. За подхаплогрупу 
U3, која је карактеристична за популације Блиског истока, претпоставља се да се 
проширила Европом током неолита заједно са (под)хаплогрупама Ј и Т1 [136]. 
Подхаплогрупа U6 је присутна на Пиринејском полуострву, али се највећом 
учесталошћу одликују популације северозападне Африке [142]. Процењено је да 
је подхаплогрупа U6 настала пре око 35 хиљада година у западној Азији и да је у 
северну Африку доспела повратним миграцијама [142]. 
Према најновијим истраживањима подхаплогрупа U7 је настала на 
Блиском истоку пре 15.6-18.6 хиљада година одакле се ширила у два правца [143]. 
Сматра се да је подхаплогрупа U7 доспела у јужну и централну Азију непосредно 
након последњег леденог максимума, као и да се у медитерански део Европе 
проширила миграцијама које су се одвијале током раног холоцена [143]. 
Подхаплогрупа U8 обухвата две гране: U8а и U8b. Подхаплогрупa U8а се у 
европским популацијама јавља са ниском учесталошћу. Процењено је да је ова 
подхаплогрупа настала пре око 37 хиљада година у југозападном делу Европе 
одакле се у два таласа ширила Европом [144]. Према филогеографским анализама, 
подхаплогрупа U8а се кроз Европу ширила у два таласа, најпре пре око 30 хиљада 
година преко Пиринејског полуострва и средње Европе све до Балтичког мора, а 
затим, пре око 10-15 хиљада година, када је дошло до много веће експанзије 
подкладе U8а1 у Европи, ширење се одвијало све до територија данашње Русије и 
Шкотске које се данас одликују мањим диверзитетом подхаплогрупе U8а у 
односу на средњу Европу [144]. 
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Хаплогрупа K je најзаступљенија сестринска клада подхаплогрупе U8b и 
њена старост је процењена на 36 хиљада година, при чему није утврђено да ли је 
место њеног настанка Блиски исток или Европa [145]. Хаплогрупа K обухвата 
подхаплогрупе K1b, K1с и K2 за које се сматра да су настале у Европи у периоду 
између последњег леденог максимума и неолита, док тачно географско порекло 
подхаплогрупе K1а није утврђено, али се сматра да се проширила Европом и 
Блиским истоком пре око 20 хиљада година [145]. 
Суперхаплогрупа JT, која обухвата хаплогрупе J и T, трећа je по учесталости 
у европским популацијама. Старост хаплогрупе J је процењена на 30-43 хиљада 
година, а хаплогрупе T око 26-29 хиљада година [101]. Сматра се да су ове 
хаплогрупе настале на Блиском истоку, при чему се ширење њихових 
подхаплогрупа у Европи одвијало у неколико таласа. Према Richards и сар., 
(под)хаплогрупе T* и T2 су у Европу доспеле током касног горњег палеолита, док 
су (под)хаплогрупе J и T1 доспеле током неолита [136]. Међутим, новије анализе, 
засноване на комплетним митогеномима, указују да је ширење хаплогрупа Ј и Т у 
Европу са Блиског истока, глацијалног рефугијума, отпочело непосредно након 
последњег леденог максимума, пре око 19 хиљада година [101]. Сматра се да се 
ширење хаплогрупа J и T одвијало у два велика таласа. Први талас ширења се 
одиграо током касног глацијала, пре 12-16 хиљада година, када су се Европом 
прошириле подхаплогрупе J1c, J1b1a, J2a1, T1a1, T2a1b и T2f1 [101], док су се у 
другом великом таласу миграција, пре 10-11 хиљада година, прошириле 
подхаплогрупе T2b и T2e [101]. Подаци Pala и сар. показују да је експанзија 
хаплогрупа Ј и Т, која је током неолита ишла преко југоисточне Европе ка 
Медитерану и средњој Европи, у великој мери била експанзија линија које су 
еволуирале током глацијала у региону југоисточне Европе [101]. 
Хаплогрупе I, W и X су у европским популацијама заступљене са ниским 
учесталостима и за њих се претпоставља да су настале на Блиском истоку [100, 
130]. Процењена старост хаплогрупе I је око 25 хиљада година [130]. Утврђено је 
да су се поједине подкладе хаплогрупе I (нпр. I1 и I5) Европом прошириле током 
касног глацијалног периода (пре око 12-18 хиљада година) [100], док су се неке од 
њених подклада у европским популацијама касног неолита и бронзаног доба 
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појавиле са миграцијама носиоца јамне културе, пре око 4.5-5 хиљада година [123, 
125]. 
Старост хаплогрупa W и X се процењује на око 20, односно 30 хиљада година 
[130]. За хаплогрупу W се сматра да се проширила у два таласа са Блиског истока 
у Европу. У првом таласу миграција, пре око 12-18 хиљада година, дошло је до 
ширења подхаплогрупа W3, W4 и W5, док се подхаплогрупа W1 проширила пре 
око 10-11 хиљада година [100]. Истраживања на древним узорцима су показала да 
су хаплогрупе W и X биле део „неолитског митохондријског пакета― који су 
мигранти са Блиског истока донели у Европу током неолита када и долази до 
повећања њихових учесталости у европским популацијама [44, 119]. У оквиру 
хаплогрупе X, подхаплогрупе X2b’d и X2c су највероватније настале у Европи пре 
око 20, односно 9 хиљада година [130]. Разноврсност и распрострањеност 
подхаплогрупе X2b указују на пост-глацијалну популациону експанзију у западној 
Евроазији и северној Африци [146]. 
1.9.Словенске популације - историја и молекуларно генетички подаци 
Према подацима Уједињених нација, данас у Европи живи око 738 милиона 
људи, а од тога око једна трећина говори неким од словенских језика [147]. Они 
настањују скоро половину европског континента и то његове средње и јужне 
делове, као и целу источну Европу.  
Лингвистичка истраживања показују да словенска и балтичка група језика 
(летонски и литвански) имају заједничко порекло [148]. Сматра се да се прото-
балто-словенски језик издвојио из групе индо-европских језика пре 4.5–7 хиљада 
година [122, 149, 150] и да је настао у средњој Европи [149]. До првог раздвајања 
у оквиру прото-балто-словенског језика и формирања две групе језика, балтичке и 
словенске, дошло је пре 2.5-3.5 хиљада година [148, 151, 152], док је унутар групе 
словенских језика до раздвајања на три групе (јужно-, западно- и 
источнословенскa групa) дошло нешто касније, пре 1.3-1.7 хиљада година [148, 
151, 152] (Слика 1.6). Три групе словенских популација који говоре сродним 
јужно-, источно- и западнословенским језицима настањују одговарајуће делове 




Иако словенске популације данас представљају једну од највећих етничких 
група у Европи, ни до данас није са сигурношћу утврђено где су оне настале, 
односно, где се налази њихова изворна домовина. Наиме, бројна историјска, 
археолошка, етнографска и лингвистичка истраживања спроведена током 
последњег века бавила су се, између осталог, и местом настанка Словена [153-
156]. Ова истраживања указују на заједничко порекло Словена, али не постоји 
јединствен став о времену и месту њиховог настанка. Данас постоји неколико 
хипотеза које се баве овим питањем, а најчешће су разматране тзв. "аутохтона" и 
"алохтона" хипотеза [157]. 
 
Слика 1.6. Филогенија и временски оквири настанка балто-словенских језика. Зеленом бојом 
обележена је група источнословенских језика, љубичастом група западнословенских, наранџастом 
група јужнословенских језика, а плавом балтичка група језика (преузето и модификовано из 
[152]). 
Према „аутохтоној― хипотези, у средњој Европи је постојао континуитет 
култура, почевши од бронзаног доба па све до раног средњег века када су се, 
према историјским записима, у том региону појавили Словени. По овој хипотези, 
лужичка култура бронзаног и гвозденог доба, настала на простору између река 
Висле и Одре, сматра се прото-словенском културом у коју се сврставају и нешто 
касније зарубињецка и пшеворска култура [158, 159]. Према „алохтоној― 
хипотези, домовина Словена обухвата подручје између подножја Карпата, 
Припјата и леве обале средњег тока Дњепра на којем се данас налази Украјинa. 
Према овој хипотези, словенска култура је настала током V века н.е. у 
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споменутом региону на којем је постојала черњаховска култура, а затим се из овог 
региона нагло проширила Европом током периода Велике сеобе народа [160]. 
Током експанзије по источној Европи, словенска племена су долазила у контакт 
са популацијама које су већ постојале у том региону, а које су говориле 
балтичким, угрофинским и турским језицима [154, 161, 162]. У средњој Европи, 
словенска племена су се мешала са популацијама које говоре германским 
језицима, а на подручју Балкана са популацијама различитих лингвистичких 
афилијација [154, 161, 162]. 
Популације које говоре словенским језицима биле су и предмет већег броја 
студија чији је циљ био да се на основу анализе варијабилности молекуларних 
маркера установе: 1) њихови филогенетски односи са осталим европским 
популацијама, 2) међусобни односи три географски локализоване групе Словена, 
3) место и време настанка словенских популација и 4) историјски, демографски и 
други процеси који су допринели формирању њиховог садашњег генетичког 
профила [133, 152, 163-166]. 
Као и у случају лингвистичких истраживања, молекуларно генетички подаци 
указују на заједничко порекло словенских популација [133, 165]. Juras и сар. су 
анализирали варијабилност мтДНК маркера код савремених и древних узорака и 
утврдили да се код јединки/популација које су насељавале територију Пољске, 
почев од римског доба (а можда и раније) до данас, могу детектовати трагови 
генетичког континуитета [167]. Ови налази подржавају "аутохтону" хипотезу 
према којој се као изворна домовина Словена може сматрати средња Европа и то 
регион између река Одре и Висле [158, 159]. У прилог томе говоре и налази 
Mielnik-Sikorske и сар. који су на основу времена настанка и географске 
распрострањености појединих мтДНК линија у средњој и источној Европи 
претпоставили да су неки од матерналних предака данашњих источно- и 
западнословенских популација насељавали подручје средње и источне Европе 
много раније него што је то било процењено на основу историјских и 
археолошких података [133]. Наиме, ови аутори су показали генетички 
континуитет неколико мтДНК линија на територији средње Европе, почевши од 
бронзаног и гвозденог доба [133]. 
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На основу анализе варијабилности аутозомних маркера и маркера Y 
хромозома, Kushniarevich и сар. су детектовали груписање словенских популација 
које је у складу са њиховом стратификацијом на три групе – западно-, источно- и 
јужнословенску [152]. Оваква лингвистичка стратификација словенских 
популација није била тако очигледна у неким претходним истраживањима 
варијабилности мтДНК у различитим европским популацијама, укључујући и 
словенске [168-172]. Kushniarevich и сар, који су такође анализирали 
варијабилност популација и на нивоу мтДНК, претпостављају да овакав образац у 
њиховом раду, односно мање изражена структуираност словенских, али и осталих 
еворпских популација на нивоу мтДНК у односу на структуираност на основу 
аутозомних и маркера Y-хромозома, може бити последица коришћења мтДНК 
маркера са ниском резолуцијом дивергенције [152]. 
Са друге стране, Malyarchuk је анализирао варијабилност мтДНК маркера 
ниже резолуције (HVS-I регион) код три групе словенских популација и утврдио 
да западнословенске популације заузимају централну позицију међу словенским 
популацијама [165]. Поред тога, резултати аутора указују да су у обликовању 
митохондријског генског фонда савремених словенских популација важну улогу 
имала и мешања и асимилације са суседним не-словенским популацијама. Тако је 
показано да западнословенске популације испољавају повећан генетички 
афинитет према германским популацијама средње Европе, док јужнословенске 
популације показују генетичку сличност са не-словенским популацијама 
Балканског полуострва [165]. На основу анализе варијабилности мтДНК и Y 
хромозома уочено је да је популација северног дела Русије генетички блиска са 
угро-финским популацијама североисточне Европе [165, 173, 174]. Поред тога, 
Gryzbowski и сар. су на основу анализе варијабилности мтДНК утврдили 
генетички афинитет популација северозападне Русије и североисточне Пољске 
према балтичким и угро-финским популацијама североисточне Европе [175].  
Rebala и сар. су на основу варијабилности микросателита на Y хромозому 
детектовали одређене односе између источно-, западно- и јужнословенских 
популација и утврдили да се оне могу поделити у две групе, и то у групу коју 
чине све западно- и источнословенске популације, укључујући и поједине 
јужнословенске (Словенци и западни Хрвати), и другу групу коју чине све остале 
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јужнословенске популације [166]. На основу анализе варијабилности аутозомних 
маркера и Y хромозома код три групе словенских популација, Kushniarevich и сар. 
су детектовали две различите генетичке компонентe [152]. „Југоисточно 
европска― генетичка компонента је присутна код јужнословенских популација 
које показују високу генетичку хетерогеност и интерну диференцијацију иако 
настањују релативно мало подручје (Балканско полуострво). С друге стране, 
„средњеисточно европска― компонента је уочена код источно- и 
западнословенских популација које се одликују већом генетичком хомогеношћу у 
поређењу са јужнословенским популацијама иако насељавају велики део источне 
и западне Европе. Присуство ових специфичних генетичких компоненти код 
источно- и западнословенских популација, с једне, и јужнословенских, с друге 
стране, указује на то да су у обликовању савременог генског фонда словенских 
популација учествовале и популације које су већ насељавале територије на које су 
се Словени доселили, а које су се међусобно разликовале по својим генетичким 
профилима [152]. Стога ови аутори сматрају да је до ширења словенских језика на 
Балканско полуострво највероватније дошло путем културолошке асимилације 
аутохтоних пресловенских популација [152]. Међутим, Kushniarevich и сар. су 
поред тога установили и да све три групе словенских популација деле велики број 
сегмената идентичних по пореклу (IBD) због чега нису искључили могућност 
њиховог заједничког порекла или умереног протока гена између ових група током 
ширења словенских популација по Европи [152]. 
1.10. Историја људских популација на Балканском полуострву 
Балканско полуострво је због свог специфичног географског положаја 
имало важну улогу током целокупне историје људских популација у Европи. Оно 
представља изузетно важан коридор ка Европи преко којег су се одвијале све 
претходно наведене, али и друге бројне миграције људи, почевши од праисторије 
па све до савременог доба [120, 176, 177]. 
Балканско полуострво је било континуирано насељено хомининима 
почевши од раног палеолита, пре 1.4-1.6 милиона година, о чему сведоче 
археолошки налази алата и фосилних остатака животиња у пећини Козарника у 
Бугарској [178]. Да је Балканско полуострво било насељено и током средњег 
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палеолита показују фосилни остаци неандерталаца, старости око 38 хиљада 
година, из пећине Виндија у Хрватској [179, 180]. Један од најочуванијих фосила 
неандерталца из пећине Виндија подвргнут је и молекуларно генетичким 
анализама [180-182]. Поред фосилних налаза неандерталца ова пећина је позната 
и по томе што су у њој нађени и остаци анатомски савременог човека [183]. Дуго 
су се најстаријим доказима присуства анатомски савременог човека на 
Балканском полуострву сматрали фосилни остаци пореклом из пећине Бачо Киро 
у Бугарској чија је старост била процењена на 37-43 хиљада година [184]. 
Међутим, на основу анализе фосилних остатака, поједини аутори сматрају да се 
не може извршити поуздана таксономска класификација која би недвосмислено 
потврдила да ли су нађени остаци пореклом од неандерталца или анатомски 
савремених људи [185]. Због тога одређени број истраживача сматра да најстарији 
фосилни остаци са Балкана, који се несумњиво могу приписати анатомски 
савременом човеку, потичу из „пећине са костима― (Peștera cu Oase) [70]. Ова 
пећина се налази у Румунији близу Дунава и границе са Србијом, а старост 
фосила нађених у њој се процењује на 34-36 хиљада година [68]. 
Густина насељености Балканског полуострва је током праисторије 
варирала, али није дошло до потпуног нестанка популација попут северних  
делова Европе за време последњег леденог максимума [186]. Као што је раније 
напоменуто, током последњег леденог максимума на Балканском полуострву 
клима је била релативно стабилна због чега је овај део Европе представљао један 
од глацијалних рефугијума [133, 187, 188]. Молекуларно генетички подаци 
указују да су по завршетку последњег леденог максимума људске популације са 
Балканског полуострва учествовале у поновном насељавању осталих делова 
Европе [133, 187, 188]. Током мезолита, у Ђердапској клисури дуж обале Дунава 
развила се ловачко-сакупљачка култура Лепенског Вира (пре око 7-10 хиљада 
година), која се сматра једном од значајних култура овог периода на Балканском 
полуострву. Након неолитске транзиције, на територији Балкана долази до 
постепеног повећања густине насељености и развоја пољопривредних неолитских 
култура, попут Старчевачке (пре 7-8 хиљада година), Винчанске (пре 5.5-7 хиљада 
година) и Варна културе (пре 5.5-6.5 хиљада година) [189] које се често 
обележавају заједничким термином као „културе дунавске долине―. 
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Током неолитске транзиције, осим промена у начину живота код 
популација Балканског полуострва дошло је и до значајних промена у њиховој 
генетичкој структури. Молекуларно генетичке анализе популација које су пре 2.5-
14 хиљада година насељавале Балканско полуострво, Карпатски басен, понтске 
степе и њихове граничне регионе, показале су да је југоисточна Европа 
представљала коридор којим је долазило до генетичке размене између истока и 
запада хиљадама година [106]. Ова студија је показала да је на Балканском 
полуострву дошло до мешања аутохтоних ловачко-сакупљачких популација и 
популација фармера. На основу анализе аутозомних маркера утврђено је да је 
преовлађујућа генетичка компонента неолитских популација Балканског 
полуострва пореклом из неолитских популација северозападне Анадолије [106]. 
На значај Балканског полуострва у ширењу пољопривреде Европом указује и 
налаз да су неолитске популације Медитерана и средње Европе генетички сличне 
неолитским популацијама Балканског полуострва. Ови подаци говоре у прилог 
тези да је ширење пољопривреде и неолитских популација северозападне 
Анадолије на Балканско полуострво потекло из једног извора, односно да се 
одвијало у једном таласу, након чега је дошло до даљег ширења пољопривреде у 
два правца, дуж медитеранске обале ка Пиринејском полуострву и дуж Дунава ка 
средњој Европи [106].  
Касни неолит и почетак бронзаног доба су на Балканском полуострву 
обележиле драстичне промене у саставу друштава/култура. Наиме, у периоду од 
пре 4.9-6.5 хиљада година, широм југоисточне Европе долази до ширења 
курганске културе, међу којима је била и јамна култура, и то у неколико таласа 
[121, 122]. Овај процес је праћен нестанком аутохтоних неолитских култура, 
односно њиховом симбиозом са елементима курганске културе, чиме се створила 
основа за каснији развој старобалканских етничких групација као што су Илири, 
Трачани и Дачани [190]. Ове нове групе су пре три хиљадe година насељавале 
западни део Балканског полуострва (Илири) и југоисточни део који је обухватао 
територију између Дунава и Егејског мора (Трачани) [122]. 
Балканско полуострво је, почевши од бронзаног доба па све до раног 
средњег века и почетка Велике сеобе народа, било под великим утицајем 
неколико различитих култура попут грчке, келтске и римске. Надаље, током касне 
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антике и раног средњег века, Балканско полуострво је било мета различитих 
освајача који су се кратко задржавали у овом региону или су по њему водили 
краткотрајне пљачкашке походе (Готи, Гепиди, Хуни и Авари) [191, 192]. Након 
тога, у VI и VII в.н.е., на Балканско полуострво се досељавају словенска племена 
која насељавају територије све до Пелопонеза укључујући и Пелопонез [191, 193]. 
Досељавање словенских племена на Балканско полуострво представља један од 
важних историјских догађаја који је довео до великих културолошких и 
демографских промена укључених у успостављање савремене генетичке 
структуре овог дела Европе.  
За историју српског народа посебно је значајан други талас досељавања 
словенских племена током VII в.н.е. [193]. Крајем прве половине VII в.н.е., на 
Балканско полуострво пристижу два велика племена, Хрвата и Срба, праћена са 
неколико мањих словенских племена која су касније асимилована у ова два већа 
племена [193]. Првобитна територија коју су населили Срби обухватала је делове 
римске провинције Далмације која је у то време заузимала територију данашњих 
држава Босне и Херцеговине, Црне Горе, као и делове Србије и Хрватске (Слика 
1.7) [194]. 
Након досељавања Словена на Балканско полуострво, у овај регион 
доспевају и бројне друге популације. На Балканско полуострво се током друге 
половине VII в.н.е. досељава турско племе Бугара које долази у контакт са 
популацијама Словена у региону источног Балкана [191, 193]. Овај период 
интензивних миграција на Балканско полуострво и околна подручја завршава се 
досељавањем Угара у Панонску низију у IX в.н.е [191, 193, 195]. Током XIV в.н.е. 
почиње ширење Османлијске државе широм југоисточне Европе, а првенствено 
по Балканском полуострву које је и било под управом Османлијске државе 
неколико векова. Овај период подразумевао је значајне културолошке, етничке и 
религијске промене у популацијама Балканског полуострва [191, 195]. Историју 
српског народа у овом периоду обележиле су честе миграције узроковане 
ратовима са Османлијским царством. Највећи забележени таласи миграција 
одиграли су се у XV в.н.е., у Угарску краљевину, а миграције у XVII и XVIII в.н.е. 
у области Хабзбуршке монархије су у историји познате као велике сеобе Срба 
[195]. Честе миграције и мешања популација на Балканском полуострву, које су се 
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у већој или мањој мери наставиле све до данашњих дана, утицале су и на 
обликовање генетичке структуре српске популације. 
 
Слика 1.7. Приказ територије коју су Срби населили у VII в.н.е., а која обухвата део територије 
некадашње римске провинције Далмације (преузето и модификовано из [194, 196]). 
1.11. Молекуларно генетички подаци за становништво Републике 
Србије 
Бројне студије варијабилности унипаренталних (NRY и мтДНК) и аутозомних 
маркера у различитим европским популацијама укључивале су и становништво 
Републике Србије (у даљем тексту популација Србије или српска популација) 
[109, 152, 163, 172, 197, 198]. Као што је већ речено, циљеви ових истраживања су 
били да се кроз компаративну анализу генетичких профила различитих 
популација утврде њихови међусобни односи и демографска историја, као и да се 
пруже одговори на питање о демичкој или културолошкој дифузији 
пољопривреде током неолита [109]. Имајући у виду да су прва пољопривредна 
друштва настала на Блиском истоку и да је Балканско полуострво имало значајну 
улогу у ширењу пољопривреде по Европи, анализе становништва Балканског 
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полуострва могу бити веома значајна за боље разумевање процеса неолитске 
транзиције.  
Испитивања варијабилности биалелних маркера (SNP) и кратких тандемских 
поновака (STR - eng. short tandem repeat) Y хромозома у популацијама Балканског 
полуострва показала су да се оне одликују великом учесталошћу палеолитских 
патерналних линија R1a и I [188, 199], док је удео неолитских и пост-неолитских 
линија E1b1b, J, G и R1b мањи [109, 200]. Присуство и палеолитских и неолитских 
линија Y хромозома указује да неолитска транзиција у југоисточној Европи није 
била праћена једноставном заменом аутохтоних, ловачко-сакупљачких друштава 
популацијама фармера. Претпоставља се да су прве групе фармера носиоца 
неолитских линија пренеле знање о пољопривреди мезолитским популацијама 
јужног Балкана, које су затим прошле кроз демографску експанзију и наставиле да 
колонизују подручја дуж Јадранске обале ширећи знање о пољопривреди другим 
локалним ловачко-сакупљачким друштвима [109].  
Висок удео палеолитских у односу на неолитске патерналне линије 
детектован је и у популацији Србије [201]. Regueiro и сар. сматрају да је уочени 
шаблон, односно висок удео палеолитских линија у популацијама Србије, као и 
Хрватске, Босне и Херцеговине, информативан за стицање бољег увида у процес 
неолитске транзиције на Балканском полуострву који се може објаснити ефектом 
„дна вреће― (franc. cul-de-sac) [201, 202]. Наиме према наведеном ефекту „дна 
вреће―, фармери су током неолитске транзиције потискивали популације ловаца-
сакупљача са њихових станишта све до обале Јадранског мора које је 
представљало географску препреку за њихово даље ширење [201]. У прилог томе 
говори и клинална дистрибуција палеолитских патерналних линија у смеру исток-
запад са вредностима које се повећавају од Анадолије ка обали Јадранског мора. 
Поред тога, Regueiro и сар. су установили и занемарљив уплив патерналних 
линија из турске у српску популацију [201]. 
У студији Kovacevic и сар. анализирана је варијабилност аутозомног, 
митохондријског и NRY генског пула популација западног Балкана укључујући и 
српску популацију у ширем евроазијском контексту [163]. Аутори су на основу 
анализе аутозомних маркера установили да је генетички профил испитиваних 
популација у сагласности са њиховим географским положајем између Блиског 
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истока и остатка Европе, као и да највећи генетички афинитет показују према 
популацијама источног Балкана (румунска и бугарска популација) и јужне 
Европе. Ова студија је показала и да се учесталост блискоисточно/кавкаске 
генетичке компоненте благо повећава према јужним и источним деловима 
Балкана [163] чиме је подржана претпоставка да је Балканско полуострво служило 
као један од главних путева миграција људи са Блиског истока ка Европи. 
Анализирајући добијене аутозомне податке, Kovacevic и сар. су утврдили да 
већину испитиваних популација одликује сложена демографска историја праћена 
мешањима са популацијама из јужне Европе и источног Балкана и са словенским 
популацијама источне Европе и Балканског полуострва. Аутори су између осталог 
уочили да је српска популација позиционирана између јужнословенских 
популација источног (Бугарска и Македонија) и западног дела (Словенија, 
Хрватска, Босна и Херцеговина) Балканског полуострва [163]. Сличан шаблон, 
односно интермедијарни положај српске популације у групи јужнословенских 
популација, уочен је и у истраживању Kushniarevich и сар. на основу анализе 
варијабилности аутозомних маркера и NRY код балтичких и словенских 
популација [152]. 
Коришћењем маркера високе резолуције, Kovacevic и сар. су показали да 
већина мтДНК линија идентификованих у популацијама западног Балкана 
припада евроазијском митохондријском генском пулу [163]. Међутим, ови аутори 
нису уочили значајне разлике између већине испитиваних популација западног 
Балкана највероватније због тога што је, као што су и сами аутори навели, 
коришћени узорак популација западног Балкана, укључујући и српску популацију 
(21 јединка), био веома ограничен. Имајући у виду висок ниво генетичке 
разноврсности у овом региону, анализе спроведене на већем узорку биле би 
неопходне за извођење поузданих закључака о односима испитиваних популација. 
И поред тога, аутори су били у могућности да у оквиру митохондријског генског 
пула популација западног Балкана детектују  мтДНК линије које су потенцијално 
специфичне за овај регион, као што је показано за подкладу K1a13a1 [163], што 
представља веома важан резултат њихових истраживања. 
Поред студије Kovacevic и сар., варијабилност мтДНК маркера у популацији 
Србије је испитивана у још две студије. Cvjetan и сар. су, на основу варијанти у 
39 
 
HVS-I и кодирајућем региону мтДНК, које су дијагностичке за главне евроазијске 
и афричке мтДНК (под)хаплогрупе, сврстали анализиране хаплотипове у 
одговарајуће (под)хаплогрупе и утврдили њихову учесталост и дистрибуцију у 
различитим популацијама југоисточне Европе укључујући и популацију Србије 
[197]. Српска популација је у овој студији представљена са 117 особа, али без 
информација о њиховом географском пореклу и појединачним мтДНК 
хаплотиповима. Аутори су утврдили да је у испитиваним популацијама 
најучесталија хапогрупа H, као и да су у анализираном узорку српске популације, 
након хаплогрупе H, најучесталије (под)хаплогрупе U5, J и U4 [197]. Такође, 
аутори су применили методу мултидимензионог скалирања заснованог на 
учесталости мтДНК (под)хаплогрупа у циљу утврђивања генетичке структуре 
испитиваних популација. Међутим, услед ниске резолуције коришћеног метода за 
детерминацију мтДНК хаплотипова, међусобни односи већине испитиваних 
популација су остали неразјашњени [197]. 
Zgonjanin и сар. су анализирали варијабилност секвенци HVS-I и HVS-II 
региона код 104 испитаника са територије Војводине, од којих је 77 особа 
декларисаног српског етницитета, док су остали испитаници били припадници 
националних мањина присутних на територији Војводине [203]. Међутим, с 
обзиром да је основни циљ њихове студије био успостављање форензичке базе 
података за регион Војводине, најважнији резултати њихове студије представљају 
детерминација и утврђивање учесталости појединачних HVS-I и HVS-II 
хаплотипова у испитиваном узорку. Аутори су у испитиваном узорку популације 
Војводине детектовали све мтДНК хаплогрупе које су карактеристичне за 
европске популације и установили да је најучесталија хаплогрупа H након које 
следе хаплогрупе U, T и J са интермедијарном учесталошћу [203]. Такође, уочена 
је и нешто већа учесталост хаплогрупе W у односу на распон учесталости који је 
добијен у другим европским популацијама. 
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2. ЦИЉЕВИ РАДА 
Имајући у виду да српска популација насељава централни део Балканског 
полуострва за које је познато да је имало веома важну улогу током целокупне 
историје људских популација у Европи, у српској популацији се могу очекивати 
генетички трагови комплексних демографских процеса који су се одвијали на 
подручју Балкана током времена. Иако је варијабилност мтДНК као 
унипаренталног молекуларног маркера у популацији Србије до сада испитивана у 
неколико студија, још увек не постоји задовољавајући опис генског фонда 
популације Србије на нивоу мтДНК маркера, односно није у потпуности познат 
спектар и учесталост мтДНК хаплотипова у овој јужнословенској популацији. 
Такође, нису детаљно обрађени односи ове популације са осталим 
јужнословенским, словенским и другим европским популацијама. Стога се намеће 
потреба за детаљнијим истраживањем варијабилности мтДНК српске популације. 
 Предмет овог рада је испитивање варијабилности мтДНК у савременој 
популацији Србије са популационо генетичког, филогенетског и филогеографског 
аспекта и посебним освртом на генетичке, демографске и друге процесе који су 
довели до генезе савременог митохондријског генског пула. 
 У истраживањима која су представљена у овој тези постављени су следећи 
циљеви: 
1. Утврђивање спектра и учесталости мтДНК (под)хаплогрупа у популацији 
Србије. 
2. Анализа степена генетичке разноврсности мтДНК српске популације на основу 
варијабилности HVS-I и HVS-II региона мтДНК путем процене вредности 
следећих параметара: разноврсност хаплотипова, нуклеотидна разноврсност, број 
полиморфних места и средњи број разлика између парова хаплотипова. 
3. Процена генетичке диференцијације (сличности и разлика) између српске и 
осталих европских популација на основу учесталости мтДНК (под)хаплогрупа 
(анализа главних компоненти) и варијабилности HVS-I и HVS-II региона 





4. Утврђивање генеолошких односа хаплотипова детектованих у популацији 
Србије путем конструисања хаплотип мрежа применом методе „повезивање 
медијана― (engl. median-joining method) и филогеографска анализа ретких 
хаплотипова уочених у популацији Србије. 
5. Детектовање приватних хаплотипова у популацији Србије као и процентуалне 
заступљености мтДНК хаплотипова заједничких за српску и остале 
јужнословенске, словенске и друге европске популације.  
6. Анализа  еволуционих односа, старости и порекла потенцијално 
информативних и комплетно секвенцираних мтДНК линија у популацији Србије 
путем њихове филогенетске и филогеографске анализе заједно са комплетним 
митогеномима јединки из савремених, али и древних евроазијских популација 
доступних у базама података. 
7. Утврђивање доприноса различитих миграција преко територије Балкана у 
успостављању садашњег обрасца варијабилности митохондријског генског пула 
популације Србије путем филогенетске и филогеографске анализе комплетно 




3. МАТЕРИЈАЛ И МЕТОДЕ 
3.1. Узорак 
У овом раду коришћен је репрезентативни узорак испитаника са територије 
Републике Србије чији су преци по женској линији из последње две генерације 
декларисаног српског етницитета и географског порекла са територије Републике 
Србије или осталих република бивше СФРЈ. Испитаници нису били у сродству, а 
узорковање (сакупљање ћелија букалне слузокоже и саливе) обављено је у 
периоду од 2012. до 2014. године. Укупан број испитаника је 172, од чега је 69 
испитаника мушког пола и 103 женског пола. Географски региони Републике 
Србије и суседних држава из којих воде порекло женски преци друге генерације 
по мајчинској линији свих испитаника представљени су на Слици 3.1. Величине 
узорака за сваки од региона су представљене у Табели 3.1. 
 
Слика 3.1. Мапа Републике Србије (подељена на седам географских региона) и суседних држава 
на којој је приказано географско порекло женских предака друге генерације по мајчинској линији 
узоркованих испитаника. Региони Србије: Вј – Војводина, Бг – Београд, ЦС – централна Србија, 
ИС – источна Србија, ЈС – јужна Србија, КиМ – Косово и Метохија, ЗС – западна Србија. 
Суседне државе: Хрв – Хрватска, БиХ – Босна и Херцеговина, ЦГ – Црна Гора. 
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Табела 3.1. Величина узорака по географским регионима Републике Србије и осталим 
републикама бивше СФРЈ из којих воде порекло женски преци друге генерације по мајчинској 
линији узоркованих испитаника 
Географски регион Број испитаника 
Војводина 14 
Београд 9 
Западна Србија 41 
Централна Србија 28 
Источна Србија 16 
Косово и Метохија 10 
Јужна Србија 27 
Црна Гора 9 
Хрватска 11 
Босна и Херцеговина 7 
∑ 172 
Сваки испитаник је био обавештен о циљевима студије и попунио је упитник 
о географском и етничком пореклу женског претка по мајчинској линији из 
последње две генерације. Коришћење узорака саливе и ћелија букалне слузокоже 
испитаника у овом истраживању одобрено је од стране Етичког одбора Института 
за молекуларну генетику и генетичко инжењерство Универзитета у Београду 
(одлука О-ЕО-003/2015/1) и у складу је са етичким начелима Хелсиншке 
декларације и Конвенције Савета Европе о људским правима и биомедицини. 
За мета анализу су, поред података добијених анализом варијабилности 
мтДНК у испитиваном узорку српске популације, коришћени доступни подаци из 
литературе за 41 европску и једну блискоисточну популацију (Турска). Мета 
анализа је обухватила израчунавање параметара генетичке разноврсности, 
процењивање степена генетичке диференцијације између парова популација, 
анализу молекуларне варијансе, утврђивање приватних хаплотипова и 
хаплотипова који су дељени са осталим европским популацијама. За филогенетске 
реконструкције на основу комплетних митогенома коришћене су доступне 
комплетне секвенце пореклом из различитих европских, азијских и афричких 
популација, а које се сврставају у (под)хаплогрупе које су детектоване у српској 
популацији. Ови подаци су искоришћени за формирање неколико база података 




1. База података мтДНК хаплотипова испитиваног узорка српске популације 
(172 испитаника) добијена анализом варијабилности HVS-I и HVS- II региона 
мтДНК (Табела 8.1, Прилог). 
2. База података секвенци HVS-I региона (31978 јединки) и HVS-I/HVS-II 
региона (16413 јединки) у FASTA формату, која је коришћена за израчунавање 
параметара генетичке разноврсности, процењивање степена генетичке 
диференцијације између парова популација и aнализу молекуларне варијансе 
(AMOVA - eng. Analysis of Molecular Variance). У Табели 8.2 (Прилог) приказане су 
величине узорака за сваку популацију. 
3. База података која је коришћена за утврђивање учесталости мтДНК 
(под)хаплогрупа у различитим европским популацијама (укупно 33262 јединке из 
42 популације; Табеле 8.3-8.5, Прилог). 
4. База података HVS-I и HVS-I/HVS- II хаплотипова која је коришћена за 
утврђивање приватних хаплотипова и хаплотипова које српска популација дели са 
другим европским популацијама (34685 јединки). Списак хаплотипова и 
процентуалне заступљености хаплотипова заједничких са српском и осталим 
европским популацијама је приказан у Табелама 8.6 и 8.7, Прилога. 
5. База комплетних секвенци мтДНК које припадају (под)хаплогрупама: HV2, 
HV10, HV16, L2a1, D4, H5, H6, N1a, N1b, U1, U2, U3, U4, U5, U7, U8a и K (1931 
митогеном) која је коришћена за реконструкцију филогенија мтДНК хаплогрупа. 
Списак комплетних секвенци мтДНК коришћених у филогенетским анализама, 
њихови приступни бројеви (eng. Acc. No. - Accession number), порекло и 
референце представљени су у Табели 8.8 (Прилог). 
3.2. Изолација ДНК 
За изолацију ДНК коришћене су ћелије букалне слузокоже, као и салива 
испитаника. Како би узорци садржали што мање нечистоћа, испитаници су 
замољени да не једу и не пуше 30 минута пре давања узорка. Такође, непосредно 





3.2.1. Изолација ДНК из ћелија букалне слузокоже 
ДНК из ћелија букалне слузокоже је изолована према протоколу Cao и сар. 
[204] који је модификован према методи Kovacevic Grujicic и сар. [205]. Узорци су 
узимани стерилним штапићем за брис гребањем букалне слузокоже око 30 
секунди без додиривања зуба. Памучни делови штапића са ћелијама букалне 
слузокоже су преношени у микротубе од 1.5 ml у које је додавано 300 µl пуфера за 
дигестију (100 mM Tris-HCl pH 8.0, 5 mM EDTA pH 8.0, 1% SDS) и протеиназа К 
у финалној концентрацији од 500 µg/ml. Реакциона смеша је инкубирана преко 
ноћи на 37°C, уз непрекидно мешање. Следећег дана, реакционе смеше су додатно 
инкубиране 30 минута на 53°C, а затим је додавана једнака запремина смеше 
фенола, хлороформа и изоамил алкохола (25:24:1). Након вортексовања у трајању 
од 15 секунди, смеше су центрифугиране 5 минута на 13000 обр/мин. Водене фазе 
су затим пребачене у нове микротубе и поступак пречишћавања са смешом 
фенол:хлороформ:изоамил алкохол је поновљен. Водене фазе су затим 
пречишћене додавањем једнаке запремине смеше хлороформ:изоамил алкохола 
(24:1). Након овог корака, водене фазе су пребачене у нове микротубе и ДНК је 
преципитирана додавањем једне десетине запремине 3 М натријум ацетата (pH 
5.2) и две запремине хладног етанола. Након инкубације од 30 минута на сувом 
леду (-80°C), ДНК је таложена центрифугирањем на 14000 обр/мин у трајању од 
20 минута на +4°C. Талог ДНК је испиран најпре 70% етанолом, а потом и 96% 
етанолом. ДНК је растворена у 100 µl ТЕ пуфера (10 mM Tris-Cl pH 8.0, 1 mM 
EDTA рН 8.0). 
3.2.2. Изолација ДНК из саливе 
ДНК из саливе је изолована према протоколу Quinque и сар. [206]. Салива је 
помешана са једнаком запремином пуфера за лизу (50 mM Tris-Cl pH 8.0, 50 mM 
EDTA, 50 mM сахароза, 100 mM NaCl, 1% SDS). У 2 ml екстракционе смеше коју 
чине салива и пуфер за лизу додата је протеиназа К у финалној концентрацији од 
600 µg/ml и 75 µl 20% SDS. Реакциона смеша је инкубирана преко ноћи на 37°C, 
уз непрекидно мешање. Следећег дана, реакциона смеша је додатно инкубирана 
30 минута на 53°C, а затим је додавано 400 µl 5 М натријум хлорида. Након 
вортексовања, реакциона смеша је инкубирана 10 минута на леду. После 
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инкубације смеша је подељена на једнаке запремине у две микротубе и 
преципитирана 10 минутном инкубацијом са 800 µl изопропанола. Након 
инкубације смеша је центрифугирана 15 минута на 13000 обр/мин. Талог ДНК је 
испиран 70% етанолом, а ДНК је растварана у 30 µl ТЕ пуфера. 
За мерење концентрације ДНК коришћен је спектрофотометар NanoVue (GE 
Healthcare, Life Sciences) према упутству произвођача. 
3.3. Умножавање региона мтДНК од интереса 
Mетода ланчане реакције полимеразе коришћена је за умножавање региона 
мтДНК од интереса, односно, хиперваријабилних региона, HVS-I и HVS-II, као и 
одговарајућих фрагмената кодирајућег региона који садрже информативне 
тачкасте полиморфизме. За умножавање одговарајућих региона мтДНК PCR 
методом коришћен је апарат 2720 Thermal Cycler (Applied Biosystems). Реакциона 
смеша за PCR је била састављена од 4-8 ng геномске ДНК као матрице, по 10 pmol 
директног и реверзног олигонуклеотида (обележени као L и H у Табели 3.3), 0.5 µl 
40 mM dNTP микса, 2.5 µl 25 mM MgCl2, 2.5 µl реакционог пуфера 10 ×Buffer B 
(0.8 M Tris-HCl, 0.2 M (NH4)2SO4, 0.2% w/v Tween-20; Solis BioDyne), 0.2 µl (1 U) 
FIREpol® ДНК полимеразе (Solis BioDyne) као и ddH2O до 25 µl. Програм за PCR  
реакције је приказан у Табели 3.2. док су секвенце олигонуклеотида као и 
температуре ренатурације за парове олигонуклеотида приказани у Табели 3.3. 
 
Табела 3.2. PCR програм коришћен за умножавање одговарајућих фрагмената контролног (HVS-I 




Денатурација Ренатурација Елонгација 
Завршна 
елонгација 
Температура 94°C 94°C X* 72°C 72°C 
Трајање 5 мин 35 сек 35 сек 35 сек# 10 мин 
Број циклуса 1 35 1 
*Температуре ренатурације за парове олигонуклеотида приказане су у Табели 3.3. 




Табела 3.3. Списак олигонуклеотида коришћених за умножавање одговарајућих фрагмената контролног (HVS-I и HVS-II) и кодирајућег региона мтДНК, 
коришћене температуре за циклус ренатурације, величина PCR производа и места која препознају рестрикциони ензими коришћени за детектовање 
хаплогрупа које су тестиране у овој студији 







HVS-I L16110 – 5’ ATTTCGTACATTACTGCCAG 3’ 




HVS-I L15926 - 5’ TCAAAGCTTACACCAGTCTTGTAAACC 3’ 
55 610 
[208] 
  H16498 - 5’ CCTGAAGTAGGAACCAGATG 3’ [209] 
HVS-II L29 - 5’ GGTCTATCACCCTATTAACCAC 3’ 
56 422 
[210] 
  H408 - 5’ CTGTTAAAAGTGCATACCGCCA 3’ [210] 
HVS-I/ HVS-II L15926 - 5’ TCAAAGCTTACACCAGTCTTGTAAACC 3’ 
55 1090 
[208] 
 H408 - 5’ CTGTTAAAAGTGCATACCGCCA 3’ [210] 
Хаплогрупа/Рестрикциони 
полиморфизам 







R0 L11669 - 5’ CTCGTAGTAACAGCCATTCTCATCC 3’ 
58 106 
[211] 
+11718 HaeIII H11720 - 5’ TTGCTAGGCAGAATAGTAATGAGGATGTAGG 3’ a [212] 
HV L14757 - 5’ AGAACACCAATGACCCCAAT 3’ 
51 152 
[211] 
-14766 MseI H14870 - 5’ CCTGTGGTGATTTGGAGGAT 3’ [211] 
H L6968 - 5’ CCGTAGGTGGCCTGACTGGC 3’ 
55 123 
[213] 
-7025 AluI H7052 - 5’ TGATGGCAAATACAGCTCCT 3’ [213] 
V L4550 - 5’ CGCTAAGCTCGCACTGATTT 3’   
52 110 
[211] 
-4577 NlaIII H4621 - 5’ GATGGCAGCTTCTGTGGAAC 3’ [211] 
X L14417 - 5’ ACACTCACCAAGACCTCAA 3’ 
52 135 
[214] 
+14465 XmiI (AccI) H14514 - 5’ GGGAGGTTATATGGGTTTAA 3’ [214] 
J L13640 - 5’ TCACCCTAACAGGTCAACC 3’ 
48 118 
[214] 
-13704 MvaI (BstNI) H13720 - 5’ ATGAGAAATCCTGCGAATAG 3’ [214] 
U L12337 - 5’ CACAAGAACTGCTAACTCATGC 3’ 
52 123 
[215] 
+12308 HinfI H12309 - 5’ ATTACTTTTATTTGGAGTTGCACCAAGATT 3’a [216] 
K L9020 - 5’ ACGCCTAACCGCTAACATTAC 3’ 
51 104 
[214] 
-9052 HaeII H9082 - 5’ AGATGATAAGTGTAGAGGGAAG 3’ [214] 
T L15561 - 5’ CCCACATCAAGCCCGAATG 3’  
51 104 
[214] 
+15606 AluI H15625 - 5’ GATGAGGATGGATAGTAATAGG 3’ [214] 
W L8927 - 5’ TTCTTACCACAAGGCACACC 3’ 
52 125 
[215] 




Табела 3.3. Наставак 
I L4496 - 5’ CTGGCCCAACCCGTCATC 3’ 
52 99 
дизајниран за ову студију 
-4529 HaeII H4556 - 5’ GTTTATTTCTAGGCCTACTCAG 3’ дизајниран за ову студију 
N L10850 - 5’ AATCAACACAACCACCCACA 3’ 
52 101 
[211] 
+10871 MnlI H10912 - 5’ AGGAAAAGGTTGGGGAACAG 3’ [211] 
M L10380 - 5’ GTCTGGCCTATGAGTGACTAC 3’ 
52 163 
[211] 
+10397 AluI H10500 - 5’ CCTAGAAGTGAGATGGTAAATGC 3’ [211] 
L L3568  - 5’ CGCTCTTCTACTATGAACCC 3’ 
53 111 
[211] 
+3592 HpaI (KspAI) H3640 - 5’ CAGAGGATTGAGTAAACGGC 3’  [211] 
D L5118 - 5’ TTATCCTAACTACTACCGCATTCC 3’ 
54 126 
[217] 
-5176 AluI H5202 - 5’ GGGAGAGGAGGGTGGATGG 3’ [211] 
Олигонуклеотиди су обележени према номенклатури успостављеној у студији Andrews и сар. [50]. Директни олигонуклеотиди су обележени са L, реверзни 
са H, док бројеви означавају позиције 5' краја L олигонуклеотида односно 3' краја H олигонуклеотида у молекулу мтДНК. 
-/+ означава одсуство или присуство одговарајућег рестрикционог места које је информативно/специфично за одговарајућу хаплогрупу мтДНК.  
a
Подвучени нуклеотиди унутар реверзних олигонуклеотида означавају нуклеотиде који су измењени у односу на референтну секвенцу rCRS. На тај начин 
омогућено је стварање HaeIII рестрикционог места уколико је присутна промена A у G на позицији 11719 у ND4 гену, односно HinfI места уколико је 





3.3.1. Директно умножавање HVS-I и HVS-II региона из ћелија 
букалне слузокоже 
За потребе анализе великог броја узорака у кратком временском периоду 
оптимизовани су услови за директно умножавање HVS-I и HVS-II региона из 
ћелија букалне слузокоже [205]. Овом приликом није изолована ДНК из ћелија 
већ су ћелије које су претходно сакупљене уз помоћ стерилних штапића 
ресуспендоване инкубацијом памучног дела штапића у 400 µl 1 × PBS пуфера 
(Phosphate buffered saline; 137 mM NaCl, 2.7 mM KCl2, 10 mM Na2HPO4, 2 
mMKH2PO4) у трајању од 20 минута. Ћелије су таложене центрифугирањем од 2 
мин на 13000 обр/мин након чега је 380 µl PBS уклоњено. Сакупљени ћелијски 
талог у 20 µl PBS је чуван на +4°С и -20°С. За директно умножавање фрагмената 
HVS-I и HVS-II региона коришћени су олигонуклеотиди L16110/H16401 и 
L29/H408 (секвенце су приказане у Табели 3.3). Смеша за PCR је садржавала 1 µl 
талога ћелија букалне слузокоже, по 10 pmol директног и реверзног 
олигонуклеотида (L и H), 0.5 µl 40 mM dNTP микса, 2.5 µl 25 mM MgCl2, 2.5 µl 10 
× Buffer B (Solis BioDyne), 0.2 µl (1 U) FIREpol® ДНК полимеразе (Solis BioDyne) и 
ddH2O до 25 µl. Ослобађање ДНК из ћелија је постигнуто термалном лизом која се 
одвијала у три циклуса (97°С/2 мин, 55°С/3 мин) у реакционој смеши која је 
садржавала све компоненте осим ензима. Након корака термалне лизе, у PCR 
реакцију је додавана FIREpol® ДНК полимераза и фрагменти су умножавани 
програмом приказаним у Табели 3.2. 
3.3.2. Провера квалитета ДНК изолата и PCR продуката 
Квалитет изоловане ДНК као и PCR продуката провераван је хоризонталном 
електрофорезом на геловима од агарозе, а у зависности од величине молекула 
ДНК које је требало раздвојити, концентрација агарозе је варирала од 0.8% до 4%. 
У гелове је пре полимеризације додаван етидијум бромид (EtBr) у финалној 
концентрацији од 0.5 µg/ml. Етидијум бромид је флуоресцентна боја која 
интеркалира у молекуле ДНК и омогућава визуализацију ДНК под UV светлом. 
Као пуфер за електрофорезу и припремање гелова концентрације од 0.8-2% 
коришћен је 1 × TAE (Tris-acetat-EDTA) (40 mМ Tris, 20 mM сирћетна киселина, 2 
mM EDTA pH 8.0), док је за електрофорезу и припремање гелова концентрације 
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од 3-4% коришћен 1 × TBE (Tris-borat-EDTA) (89 mM Tris, 89 mM борна 
киселина, 2mM EDTA). Раздвајање молекула ДНК хоризонталном 
електрофорезом се одвијало при јачини струје од 100 mA и напону од 100 V. ДНК 
је визуализована осветљавањем гелова UV светлом таласне дужине од 312 nm. 
Гелови су фотографисани CCD камером са ―BioDoc Analyse‖ (Biometra) система. 
За одређивање величине молекула ДНК коришћени су комерцијално доступни 
ДНК маркери величине O’RangeRuler™ 50 bp DNA Ladder и GeneRuler™ 1 kb 
DNA Ladder (Fermentas). 
3.4. Анализа мтДНК региона од интереса 
Након умножавања одговарајућих фрагмената HVS-I и HVS-II региона, 
одређиван је примарни редослед нуклеотида Сангеровом методом секвенцирања 
путем терминације синтезе ланаца уградњом дидезоксирибонуклеозид 
трифосфата. Умножени фрагменти кодирајућег региона мтДНК су коришћени за 
детекцију информативних тачкастих полиморфизама применом PCR-RFLP методе 
(eng. Polymerase Chain Reaction – Restriction Fragment Length Polymorphism, 
ланчанa реакцијa полимеразе – полиморфизам величине рестрикционих 
фрагмената). 
3.4.1. Секвенцирање HVS-I и HVS-II региона 
HVS-I и HVS-II региони умножени у ланчаној реакцији полимеразе 
секвенцирани су Сангеровом методом како би се утврдио примарни редослед 
нуклеотида. Током реакције секвенцирања, ДНК полимераза на основу 
једноланчане матрице ДНК синтетише једноланчани комплементарни ланац 
коришћењем смеше дезоксирибонуклеотида и дидезоксирибонуклеотида [218]. 
Уградњом дидезоксирибонуклеотида који не поседује 3’-OH групу на молекулу 
дезоксирибозе, а који је неопходан за елонгацију ланца ДНК, долази до 
заустављања синтезе комплементарног ланца. На овај начин се постиже синтеза 
серије једноланчаних фрагмената чија се дужина разликује за по један базни пар. 
Како је сваки од дидезоксирибонуклеотида обележен различитом 
флуоресцентном бојом, реакција секвенцирања и обележавања продуката се врше 
у једној реакцији. Детекцијом сигнала флуоресцентно обележених нуклеотида на 
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3’ крајевима фрагмената ДНК растућих дужина утврђује се примарни редослед 
нуклеотида секвенце. 
За секвенцирање фрагмената HVS-I и HVS-II региона коришћени су исти 
олигонуклеотиди као и за PCR (Tабела 3.3.). Умножени фрагменти ДНК нису 
пречишћавани пре реакције секвенцирања. За секвенцирање фрагмената ДНК 
коришћен је кит ABI PRISM® Big Dye® Terminator v3.1 Ready Reaction Cycle 
Sequencing Kit (Applied Biosystems). Реакција секвенцирања је садржала следеће 
компоненте: 8-12 ng  ДНК матрице (умножени фрагменти HVS-I и HVS-II 
региона), 3.2 pmol олигонуклеотида, 2 µl Ready Reaction Mix као и ddH2O до 8 µl. 
Програм коришћен за реакцију секвенцирања приказан је у Табели 3.4. 




Денатурација Ренатурација Елонгација 
Температура 96°C 96°C 50°C* 60°C 




*За секвенцирање олигонуклеотидом Н408 коришћена је температура од 56°C  
Након реакције секвенцирања, продукти реакције су пречишћавани 
преципитацијом у присуству натријум ацетата. У 8 µl смеше додавано је 40 µl 
раствора А (0.1M натријум ацетат pH 5.2, 78% етанол). Смеша је центрифугирана 
10 минута на 13000 обр/мин. Након одливања супернатанта, талог је испиран два 
пута са по 200 µl хладног 70% етанола. Талог је након пречишћавања осушен и 
растваран вортексовањем у 25 µl HiDi
TM 
Formamide (Applied Bisystems). Продукти 
реакције су раздвајани капиларном електрофорезом у апарату за аутоматско 
секвенцирање 3130 Genetic Analyzer (Applied Biosystems). За капиларну 
електрофорезу је коришћен полимер 3130 POP-7 TM Performance Optimized 
Polymer (Applied Biosystems) и пуфер Genetic Analyzer 10X Running Buffer with 
EDTA (Applied Biosystems). Након електрофорезе, примарни редослед нуклеотида 
је очитаван коришћењем програма DNA Sequencing Analysis Software v5.2 Patch 2 





Припадност сваког хаплотипа одређеној мтДНК хаплогрупи је, поред 
утврђивања секвенце HVS-I и HVS-II региона, одређивана и на основу присуства 
дијагностичких тачкастих полиморфизама у оквиру кодирајућег региона, који су 
детектовани PCR-RFLP методом. Ова метода се заснива на томе да постојање 
промене у секвенци кодирајућег региона прави ново или укида већ постојеће 
место препознавања за одговарајући рестрикциони ензим (рестрикционо место). 
Након PCR умножавања одговарајућег региона, добијени фрагменти су 
подвргнути деловању одговарајућих рестрикционих ензима, а затим је на основу 
величине фрагмената након рестрикционе дигестије утврђено присуство или 
одсуство рестрикционог места које је индикативно за анализирану мтДНК 
хаплогрупу. 
У Табели 3.5. приказане су очекиване величине фрагмената анализираних 
делова контролног региона које се добијају у зависности од присуства/одсуства 
тачкастог полиморфизма специфичног за одређену мтДНК хаплогрупу. PCR 
фрагменти су сечени са укупно 3 јединице одговарајућег ензима. Сви 
рестрикциони ензими су коришћени према упутству произвођача (Thermo 
Scientific). Продукти дигестије PCR продуката рестрикционим ензимима су 
раздвајани хоризонталном електрофорезом на 2-4% геловима од агарозе у 1 × 
ТАЕ или 1 × TBE пуферу. 
Табела 3.5. Рестрикциони полиморфизми специфични за одговарајуће мтДНК хаплогрупе и 















R0 +11718 HaeIII 106 75 + 31 106 
HV -14766 MseI 152 102 + 46 +4 102 + 29 + 17 + 4 
H -7025 AluI 123 108 + 15 78 + 30 + 15 
V -4577 NlaIII 110 110 60 + 50 
X +14465 AccI 135 68 + 67 135 
J -13704 BstNI 118 118 84 + 34 
U +12308 HinfI 123 93 + 30 123 
K -9052 HaeII 104 104 57 + 47 
T +15606 AluI 104 65 + 39 104 
W -8994 HaeIII 125 119 + 6 88 + 31 + 6 
I -4529 HaeII 99 99 55 + 44 
N +10871 MnlI 101 51 + 50 101 
M +10397 AluI 163 124 + 39 163 
L +3592 HpaI 111 56 + 45 111 
D -5176 AluI 126 126 83 + 43 
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3.4.3. Секвенцирање целих молекула мтДНК 
Утврђивање примарног редоследа нуклеотида комплетних молекула мтДНК 
урађено је према методи Torroni и сар. [58]. Укратко, комплетан молекул мтДНК 
је умножен у 11 преклапајућих фрагмената који су секвенцирани коришћењем 32 
пара олигонуклеотида комплементарних одговарајућим фрагментима. Секвенце 
мтДНК које су поседовале транзицију T у C на позицији 310, додатно су 
умножаване и секвенциране коришћењем пара олигонуклеотида L15878/H649 
према методи Brandstatter и сар. [219]. Секвенцирање целих молекула мтДНК је 
урађено у Лабораторији за генетику која је под руководством др Бориса 
Малярчук-а из Института за биолошке проблеме севера Руске академије наука, 
Магадан, Русија. Комплетне секвенце мтДНК су објављене и депоноване у јавној 
бази података GenBank под следећим приступним бројевима KM096761-
KM096763, KM096765-KM096781 и KT697997-KT698032. 
3.5. Биоинформатичка обрада података 
За анализу и обраду података коришћен је већи број програма различитих 
намена, као и различите базе података у којима су депоноване секвенце мтДНК 
молекула: PhyloTreemt: mtDNA Tree Build 17 (http://www.phylotree.org), 
mtDNACommunity (http://www.mtdnacommunity.org) и EMPOP (EDNAP 
Mitochondrial DNA Population Database, https://empop.online). 
3.5.1. Анализа секвенци и одређивање мтДНК хаплотипова 
У циљу детекције полиморфизама, добијене секвенце HVS-I и HVS-II региона 
поређене су са референтном секвенцом rCRS (NC_012920) [50] коришћењем 
програма BLAST који је доступан у јавној бази података NCBI 
(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&PAGE_TYPE=BlastSearc
h&LINK_LOC=blasthome). Детектоване варијанте су именоване према важећој 
номенклатури доступној у базама PhyloTreemt (mtDNA tree Build 17, 
http://www.phylotree.org) [16] и mtDNA Community 
(http://www.mtdnacommunity.org) [220]. На основу разлика детектованих у HVS-I, 
HVS-II и кодирајућем региону у односу на rCRS, a према PhyloTreemt и mtDNA 
Community, хаплотипови су сврстани у одговарајуће хаплогрупе. Сврставање 
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хаплoтипова у одговарајуће хаплогрупе додатно је потврђено коришћењем 
програма за предвиђање хаплогрупа, mtDNAmanager 
(http://mtmanager.yonsei.ac.kr) [221] и HaploGrep2 (http://haplogrep.uibk.ac.at) [222]. 
Подаци о варијабилности мтДНК за људске популације су, у зависности од 
публикације, доступни у различитим облицима. Тако се у литератури могу наћи 
подаци у виду: учесталости хаплогрупа, пријављених полиморфизама за сваку 
појединачну јединку (хаплотипови) или FASTA секвенци. Како би се овако 
различити подаци могли користити заједно, било је неопходно претворити их у 
исти формат. За формирање база података истог формата коришћени су следећи 
програми: 
- mtDNAmanager и HaploGrep2 програми су коришћени за предвиђање 
хаплогрупе на основу хаплотипа као улазног податка, 
- HaPLoSearch (http://www.haPLoSite.com/haPLoSearch) програм [223] je 
коришћен за добијање хаплотипа на основу FASTA секвенце као улазног 
податка, 
- FASTmtDNA програм је коришћен за реконструкцију FASTA секвенце на 
основу хаплотипа као улазног податка. 
Коришћењем наведених програма и доступних литературних података 
направљене су базе података за нашу и остале европске популације које су 
коришћене за даљу статистичку обраду. За анализе узорка становништва 
Републике, поред података генерисаних у овом раду, коришћени су и доступни 
подаци из литературе [163, 197, 203]: 
- За утврђивање учесталости мтДНК хаплогрупа, величина узорка за српску 
популацију је била 442 особе (Табела 8.5, Прилог) 
- За базу података која је садржавала хаплотипове и FASTA секвенце, 
величина узорка за српску популацију је била 317 особа, како за базу 
података која је садржавала HVS-I секвенце, тако и за базу података која је 
садржавала HVS-I и HVS-II секвенце. Хаплотипови су приказани у 





3.5.2. Генетичка разноврсност, генетичка диференцијација, 
филогеографија и филогенија 
3.5.2.1. Параметри генетичке разноврсности 
Секвенце HVS-I и HVS-II региона у FASTA формату коришћене су за процену 
параметара генетичке разноврсности у програму Arlequin ver3.5.2.2. [224]. Све 
секвенце у FASTA формату су сведене на исту дужину (у односу на најкраћу 
доступну секвенцу) како би могле међусобно да се пореде. Стога су у анализама 
коришћене секвенце HVS-I региона од нуклеотидне позиције 16024 до 16365, као 
и HVS-II регион од нуклеотидне позиције 72 до 340. На основу ових секвенци 
процењени су следећи параметри генетичке разноврсности: 
а) Број хаплотипова (Hp) 
Број хаплотипова је утврђен пребрoјавањем детектованих хаплотипова у 
узорку. 
б) Разноврсност хаплотипова (H) 
Разноврсност хаплотипова је еквивалент параметру очекиване 
хетерозиготности за диплоидне локусе [225]. Вредност овог параметра 
представља вероватноћу да се два случајно одабрана хаплотипа међусобно 
разликују. Разноврсност хаплотипова се процењује према формули: 
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n –величина узорка 
k – број хаплотипова 
pi – учесталост i-тог хаплотипа 
Варијанса се рачуна према формули: 
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Стандардна девијација се рачуна према формули: 
    ( )  √ ( ) 
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в) Број полиморфних места 
Овај параметар представља број нуклеотидних позиција у односу на укупан 
број коришћених позиција који имају више од једног алела по позицији. Овај 
параметар се израчунава једноставним пребројавањем полиморфних места и 
њиховим представљањем у односу на укупан број позиција. 
г) Нуклеотидна разноврсност ( ̂ ) 
Овај параметар представља вероватноћу да су два случајно одабрана 
хомологна места (нуклеотидна позиција или RFLP место) различита [225, 226], и 
еквивалентан је параметру којим се описује ниво генетичког диверзитета за 
диплоидне локусе. 
 
L – за хаплоидне маркере има вредност 1 
n – величина узорка 
k – број хаплотипова 
pi, pj – учесталост i-тог и ј-тог хаплотипа 
 ̂  – je процена броја мутација које су се догодиле након раздвајања 
хаплотипова i и j. 
Варијанса се рачуна према формули: 
 ( ̂ )  
   
 (   ) 
 ̂  
 (      )
  (   )
 ̂ 
  
Стандардна девијација се рачуна према формули: 
    ( ̂ )  √ ( ̂ ) 
д) Средњи број разлика између парова хаплотипова (π) 
Овај параметар представља средњу вредност разлика између свих парова 
хаплотипова у узорку [226, 227]. Рачуна се према формули: 
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n – величина узорка 
k – број хаплотипова 
pi, pj – учесталост i-тог и ј-тог хаплотипа 
 ̂  – je процена броја мутација које су се догодиле након раздвајања 
хаплотипова i и j. 
Укупна варијанса (под условом да нема рекомбинација и подразумевајући 
селективну неутралност) се рачуна према формули: 
 ( ̂)  
  (   ) ̂   (      ) ̂ 
  (       )
 
Стандардна девијација се рачуна према формули: 
    ( ̂)  √ ( ̂) 
3.5.2.2. Генетичка структура популација 
У циљу утврђивања генетичке структуре (односа) популација коришћено је 
неколико метода. Европске популације су поређене на основу разлика у 
учесталостима мтДНК хаплогрупа методом анализе главних компоненти. За 
утврђивање генетичких дистанци између анализираних европских популација 
коришћене су FASTA секвенце. 
3.5.2.2.1. Анализа главних компоненти (PCA) 
Метода анализе главних компоненти (PCA – eng. Principal Component 
Analysis) коришћена је за утврђивање генетичке сличности или различитости 
између анализираних популација. Ова метода се заснива на редуковању 
димензионалности скупа података који садрже велики број међусобно повезаних 
променљивих на начин да се обухвати што већа укупна варијабилност података. 
Главне компоненте (PC – eng. Principal Components) представљају израчунат нови 
скуп некорелисаних променљивих тако да првих неколико главних компоненти 
обухвата највећи део варијансе садржане у оригиналним променљивим. 
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За PC анализу, која је обављена у програму PAST3 (Paleontological Statistics 
ver. 3.0) [228], коришћене су стандардизоване учесталости мтДНК хаплогрупа у 
анализираним популацијама. Стандардизација учесталости (под)хаплогрупа је 
урађена према методи Richards и сар. [229] како би се превазишли различити 
ефекти генетичког дрифта на (под)хаплогрупе које се одликују различитим 
учесталостима. Стандардизација је урађена према следећој формули: 
      
√  (    )
 
    – учесталост i-те (под)хаплогрупе у j-тој популацији, 
   – средња вредност учесталости (под)хаплогрупе у укупном узорку 
популација. 
Урађене су три PC анализе са различитим сетовима података. С обзиром да се 
у различитим студијама не користе исти испитаници из једне популације, 
потребно је упоредити све узорке (субпопулације) једне исте популације које су 
коришћене у различитим студијама. Стога је у првој PC анализи поређено 12 
субпопулација пореклом из 5 популација које припадају јужнословенској групи 
(популације Србије, Хрватске, Словеније, Македоније и Босне и Херцеговине) са 
циљем утврђивања генетичке сличности/различитости различитих субпопулација 
(узорака) исте популације (Табела 8.2, Прилог). Сви доступни подаци из 
различитих студија о субпопулацијама једне популације су обједињени и 
коришћени као репрезентативан узорак дате популације у наредним PC 
анализама. На тај начин поређено је 20 популација (српска и 19 одабраних 
популација) са циљем утврђивања међусобних односа анализираних популација 
(Табела 8.3, Прилог). Трећа PC анализа је обухватила 42 европске популације 
(укључујући и српску популацију) како би се утврдили међусобни односи свих 
европских популација (Табела 8.3, Прилог). У свим PC анализама, популације су 
позициониране у дводимензионалним графицима дефинисаним са 2 од прве 3 осе, 
које објашњавају највећи проценат варијабилности. На основу позиционирања 
популација у дводимензионалним графицима, утврђена је генетичка сличност 
односно различитост испитиваних популација. Положај популација на добијеном 
графику (слици) је корелисан са њиховим стварним географским положајем 
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коришћењем доступне функције у EXCEL-у која рачуна коефицијент корелације – 
r. Географски положај популација представља географски центар држава који је 
дефинисан географском ширином и дужином. Статистичка значајност везе између 
две непрекидне променљиве је тестирана Студентовим t тестом у EXCEL 
програму. 
3.5.2.2.2. Генетичке дистанце између парова популација 
Генетичке разлике између парова популација се изражавају параметром FST 
који представља индекс фиксације и има вредности између 0-1 [230, 231]. Овај 
параметар се може сматрати и мером генетичке дистанце између популација. 
Вредност FST од 0 означава да не постоје генетичке разлике између поређених 
популација, док вредност FST од 1 означава да су две популације генетички 
потпуно диференциране (дивергентне) и не поседују заједничке алеле. За ову 
анализу су коришћене секвенце контролног региона (HVS-I и HVS-I/HVS-II) у 
FASTA формату које су сведене на исту дужину (у односу на најкраћу доступну 
секвенцу). За процену генетичке дистанце између парова популација коришћен је 
програм Arlequin ver 3.5.2.2. [224]. Добијена је матрица генетичких дистанци 
између парова популација која је визуализована методом неметричког 
вишедимензионог скалирања (MDS, eng. – non-metric Multi Dimensional Scaling). 
За конструкцију MDS графика је коришћен програм PAST3 у који је 
имплементиран алгоритам који су развили Taguchi и Oono [232]. 
3.5.2.2.3. Анализа молекуларне варијансе (AMOVA) 
Генетичка структура популација је процењена и применом анализе 
молекуларне варијансе (AMOVA) која је обављена коришћењем програма Arlequin 
ver3.5.2.2. [224]. За ову анализу су коришћени исти подаци као и за процену 
генетичке дистанце (секвенце HVS-I региона у FASTA формату). AMOVA 
представља један од начина анализе варијансе фреквенције алела код којег се као 
генетичка дистанца користи број разлика између анализираних хаплотипова, који 
се најпре мора проценити. Укупна молекуларна варијанса (  ) се дели на три 
компоненте: коваријансу која потиче од разлика између хаплотипова унутар 
популације (  
 ), коваријансу која потиче од разлика између хаплотипова у 
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различитим популацијама (  
 ), и коваријансу која потиче од разлика између 
задатих група (G) популација (  
 ). Три групе популација, оформљених на основу 
припадности породицама сродних језика (јужно-, источно- и западнословенска 
група популација), коришћене су за прву хијерархијску AMOVA анализу. У другу 
анализу су, поред ове три групе популација, укључене још три групе које 
припадају породицама несловенских језика (германска, романска и група названа 
„oстали― у коју су сврстане албанска, турска, грчка и мађарска популација). У 
овим хијерархијским AMOVA анализама, у којима је предефинисано више група 
популација, укупна молекуларна варијанса је подељена на три компоненте: 










Између група G – 1 SSD (ИГ)      
 
     
 





P – G SSD (ИП/УГ)    
    
  
Унутар популација N – P SSD (УП)   
  
Укупна N – 1 SSD (Т)   
  




      
 
  
    
   
 
 








     
     
  




SSD(ИГ) – сума квадратних одступања између група, 
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SSD (ИП/УГ) – сума квадратних одступања између популација, а унутар 
група, 
SSD (УП) – сума квадратних одступања унутар популација, 
SSD (Т) – укупна сума квадратних одступања, 
G – број дефинисаних група, 
P – укупан број анализираних популација, 
N – величина узорка, 
Np–величина узорка у популацији p, 
Ng– величина узорка у групи. 
Статистичка значајност   
  и     је утврђена пермутацијама хаплотипова 
између популација и између група. Статистичка значајност   
  и     је утврђена 
пермутацијама хаплотипова између популација, а унутар група. Статистичка 
значајност   
  и     је утврђена пермутацијама хаплотипова између група.  
3.5.2.3. Филогеографска анализа 
Филогеографија се бави истраживањем еволуционе историје гена 
(хомологних локуса ДНК) путем утврђивања географске дистрибуције 
генеолошки структуиране генетичке варијабилности у испитиваном узорку. 
Генеологија гена се најчешће приказује у виду мреже, која се другачије зове и 
хаплотип стабло. Хаплотип стабло представља еволуциону реконструкцију 
генеолошке структуре генетичке варијације која се детектује у узорку хомологих 
гена или ДНК секвенци које не подлежу рекомбинацијама или су се 
рекомбиновале у веома малом степену. До формирања филогеографске структуре 
долази услед географске изолованости субпопулација и акумулирања мутација у 
одређеним ДНК регионима током времена. Уколико нема протока гена између 
субпопулација, временом долази до локализовања сродних хаплотипова у 
одређеном географском региону. Поклапање генеолошке структуре и географске 
дистрибуције линија (групе сродних хаплотипова) ће се јавити када су блиско 
сродни хаплотипови груписани заједно у простору, један близу другог, и 
просторно изоловани од других хаплотипова који су им мање сродни. 
Непоклапање генеолошке структуре и географске дистрибуције линија (групе 
сродних хаплотипова) јесте последица груписања несродних хаплотипова у 
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простору. На основу поклапања или непоклапања генеолошке структуре и 
географске дистрибуције линија, изводе се закључци о историјским, генетичким и 
другим процесима који су деловали на популације током времена и довели до 
њихове садашње генетичке структуре. 
Генеолошки односи хаплотипова детектованих у српској популацији, као и 
генеолошки односи хаплотипова у оквиру појединачних хаплогрупа, утврђени су 
коришћењем програма Network ver. 5 (Fluxus Technology) применом методе 
повезивања медијана (median-joining, МЈ алгоритам). На добијеним мрежама се 
разликују изворни/предачки (у центру стабла) и изведени хаплотипови (вршни) 
представљени круговима, а величина кругова које заузимају одређени 
хаплотипови је пропорционална броју хаплотипова. На мрежи се могу 
представити и хипотетички хаплотипови као мали кругови. То су хаплотипови 
који нису детектовани у анализираном узорку, али се њихово постојање мора 
претпоставити како би се објаснио настанак појединих хаплотипова. При 
конструисању филогеографских мрежа, транзицијама је додељена различита 
вредност у зависности од нуклеотидне позиције, односно стопе којом та позиција 
мутира [28, 233]. „Врућим― мутационим местима су додељене мање тежине у 
односу на позиције које спорије мутирају (Табела 3.6.). Трансверзијама и 
транзицијама у оквиру кодирајућег региона додељена је вредност 8, док је 
делецијама додељена вредност 10. Инсерције и делеције на позицијама од 16180–
16193 и 303–315 су искључене из ове анализе. 
Табела 3.6. Вредности тежина транзиција за различите нуклеотидне позиције у оквиру мтДНК 
С обзиром да се у филогеографској анализи хаплотипови посматрају 
независно од јединки, постоји могућност да један хаплотип може настати преко 
два алтернативна пута, што се представља ретикулацијом. Стога је након 
Додељена тежина Нуклеотидна позиција (нп) 
1 73, 146, 152, 195, 204, 16093, 16129, 16189, 16311, 16362 
2 
143, 153, 185, 188, 189, 199, 228, 295, 16051, 16126, 16145, 
16168, 16172, 16184,16192, 16209, 16218, 16223, 16256, 
16261, 16278, 16291, 16293, 16294, 16304, 16320, 16325 
4 
све друге транзиције на позицијама 72-340, 16024-16383 и 
16482 
8 7028, 11719, 12308 
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конструисања мреже, применом МЈ алгоритма, могуће извести додатну обраду 
мреже коришћењем методе максималне парсимоније (МП) чиме се елиминишу 
ретикулације и друге недоследности. За разлику од филогеографске мреже која 
може имати ретикулације, оне нису могуће у филогенетским стаблима, код којих 
један хаплотип представља једну јединку. 
Након утврђивања генеолошке структуре хаплотипова, посматрана је њихова 
просторна дистрибуција, односно утврђивано је да ли су генеолошки повезани 
хаплотипови груписани заједно у простору или не. У случају да су блиско сродни 
хапотипови груписани заједно у простору и просторно изоловани од осталих 
мање сродних хаплотипова, овакав образац указује на ограничен проток гена и 
релативно стабилну структуру током времена. Када популација није панмиктична, 
нова мутација ће остати локализована у простору. Генеолошка неповезаност 
хаплотипова у простору може да укаже на савремени проток гена између 
популација или опстанак предачких полиморфизама који су диференцијално 
сортирани током дивергенције популација. О којем од ова два процеса се ради, 
може се закључити на основу положаја хаплотипова који одступају од очекиване 
географске расподеле хаплотипова у хаплотип мрежи. Ако се хаплотип који 
одступа налази ближе предачком хаплотипу, односно ако је настао пре 
дивергенције популација, то је сигнал да се вероватно ради о опстанку предачких 
полиморфизама, а не о савременом протоку гена. У супротном, ако се хаплотип 
који одступа налази на периферији мреже, онда се његово присуство у некој 
популацији може објаснити савременим протоком гена. Филогеографска анализа 
је урађена за (под)хаплогрупе R0a, N1a, N1b, I1, I5, W, X2b, HV2, и L2a1. 
3.5.2.4. Филогенија 
Комплетне митогеномске секвенце коришћене су за филогенетске 
реконструкције коришћењем програма mtPhyl ver. 4.015 (http://eltsov.org). 
Делеције, инсерције и трансверзије на позицијама између 16180–16193 и 303–315 
су искљученe из филогенетске анализе и нису коришћенe за процену старости 
(под)хаплогрупа. 
Старост одабраних мтДНК (под)хаплогрупа је процењивана преко ρ (rho) 
параметра који представља просечан број нуклеотидних разлика између сета 
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секвенци и одређене предачке секвенце која представља њиховог последњег 
заједничког претка. Стога је за утврђивање ρ параметра важна топологија 




)   
 
   
 
ρi – просечан број нуклеотидних разлика до последњег заједничког претка 
групе секвенци (субпопулација), 
ni – број секвенци у субпопулацији i, 
n – укупан број секвенци у узорку, 
m – број субпопулација. 
Процењено време настанка (под)хаплогрупа се добија множењем ρ вредности 
са одабраном стопом мутација која је различита за различите регионе мтДНК. 
Старост одабраних мтДНК (под)хаплогрупа је процењивана на три различита 
начина, односно узимајући у обзир: 
- Само кодирајући регион и стопу замене једне базе у кодирајућем региону 
(између нуклеотидних позиција 577–16023) на сваких 4610 година [62], 
- Синонимне мутације и стопу синонимних замена једне базе на сваких 
7884 година [28], 
- Комплетан митогеном и стопу замене једне базе у комплетном 
митогеному на сваких 3624 година [28]. 
Хаплогрупе и подхаплогрупе (постојеће и ново-дефинисане) у реконструисаним 
филогенетским стаблима су именоване према важећој номенклатури (PhyloTreemt 




4.1. Генетичка разноврсност испитиваних популација 
4.1.1. Спектар и учесталост мтДНК (под)хаплогрупа у популацији 
Србије 
Први корак у анализи савременог митохондријског генског фонда 
становништва Републике Србије био је утврђивање учесталости мтДНК 
(под)хаплогрупа у узорку од 172 испитаника који је детаљно описан у поглављу 
3.5.1. На основу полиморфизама у оквиру кодирајућег, HVS-I и HVS-II региона 
мтДНК, сваки хаплотип је сврстан у одговарајућу мтДНК (под)хаплогрупу, при 
чему су инсерције и делеције на нуклеотидним позицијама 16180–16193 и 303–
315 искључене из ове анализе. Списак детектованих хаплотипова је приказан у 
Табели 8.1 (Прилог). У испитиваном узорку детектован је 121 различит хаплотип 
који су сврстани у 55 различитих мтДНК (под)хаплогрупа. 
У узорку српскe популацијe, који је анализиран у овом раду, детектоване су 
све мтДНК хаплогрупе карактеристичне за европски континент (Табела 4.1). 
Учесталости мтДНК (под)хаплогрупа у српској популацији налазе се у распону 
учесталости одговарајућих (под)хаплогрупа у осталим европским популацијама 
(Табела 8.5, Прилог). Најучесталија европска хаплогрупа, хаплогрупа H, 
заступљена је у анализираном узорку са учесталошћу од 50%. У оквиру 
хаплогрупе H, у анализираном узорку српске популације је 18.61% хаплотипова 
могло бити сврстано у одговарајуће подхаплогрупе на основу полиморфизама 
HVS-I и HVS-II региона. Највећи проценат детектованих хаплотипова припада 
подхаплогрупи H5 (учесталост од 5.23%), затим подхаплогрупи H1 (H1b и H1o – 
учесталост од 3.49%), док су хаплотипови подхаплогрупа H2 (H2a и H2b), H6 и 
H11 приближно подједнако заступљени (учесталости од 2.91%, 2.33% и 2.13%, 
респективно) (Табела 8.1, Прилог). Такође, поједини хаплотипови хаплогрупе H 
сврстани су у подхаплогрупе H8, H9а и H12 (учесталости од 0.58%, 1.74% и 0.58% 
респективно) (Табела 8.1, Прилог). Међутим, 31.39% хаплотипова у анализираном 
узорку српске популације, који припадају хаплогрупи H, нису могли бити 
сврстани ни у једну од подхаплогрупа због тога што би то захтевало анализу 
великог броја полиморфизама у оквиру кодирајућег региона мтДНК. 
66 
 
У анализираном узорку су детектоване и (под)хаплогрупе HV, HV0, V и R0a 
које су блиско сродне хаплогрупи H и заједно са њом припадају суперхаплогрупи 
R0 у оквиру које је хаплогрупа H најзаступљенија. Ове хаплогрупе су у европским 
популацијама, као и у анализираном узорку српске популације, заступљене са 
ниским учесталостима. У анализираном узорку српске популације, хаплогрупе 
HV0 и R0a су подједнако заступљене (учесталости од 0.58%), док су хаплогрупе 
HV и V заступљене са учесталостима од 2.91% и 1.74%, респективно. 
Табела 4.1. Учесталост мтДНК (под)хаплогрупа детектованих у српској популацији 
 Узорак из ове студије Обједињени узорака 
(Под)хаплогрупа N Учесталост (%) N Учесталост (%) 
H 86 50.00 196 44.34 
HV 5 2.91 7 1.58 
HV0 1 0.58 5 1.13 
V 3 1.74 13 2.94 
R0а 1 0.58 2 0.45 
J 14 8.14 42 9.50 
T 8 4.65 25 5.66 
U* / / 2 0.45 
U1 2 1.16 2 0.45 
U2 2 1.16 7 1.58 
U3 2 1.16 4 0.90 
U4 12 6.98 27 6.11 
U5 9 5.23 30 6.79 
U7 1 0.58 3 0.68 
U8a 1 0.58 2 0.45 
K 11 6.40 24 5.43 
N* / / 2 0.45 
N1a 2 1.16 5 1.13 
N1b 2 1.16 6 1.36 
I 1 0.58 7 1.58 
W 4 2.33 15 3.39 
X2 3 1.74 4 0.90 
L 1 0.58 2 0.45 
D4 1 0.58 5 1.13 
А  / / 1 0.23 
B / / 1 0.23 
R / / 3 0.68 
Укупно 172 100.00 442 100.00 
а
Обједињени узорак чини узорак испитиван у овом раду заједно са свим доступним подацима из 
литературе који се односе на учесталост мтДНК (под)хаплогрупа у популацији Србије (Табела 8.5, 
Прилог) 
Друга по заступљености хаплогрупа, како у Европи тако и у анализираном 
узорку српске популације, јесте суперхаплогрупа U у оквиру које су 
најзаступљеније подхаплогрупе U4 и U5 (Табела 4.1). У оквиру ове две 
подхаплогрупе детектовани су хаплотипови који припадају подкладaма U4а 
(2.33%), U4с (1.74%), U5а (2.91%) и U5b (2.33%) (Табела 8.1, Прилог) које су 
заступљене и у осталим европским популацијама. 
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У оквиру подхаплогрупе U8, у анализираном узорку српске популације 
детектован је хаплотип који припада подклади U8а која је и у осталим европским 
популацијама заступљена са ниском учесталошћу, као и хаплотипови који 
припадају хаплогрупи K која представља најзаступљенију сестринску кладу 
подхаплогрупе U8b. У анализираном узорку српске популације, подхаплогрупа 
U8а је заступљена са учесталошћу од 0.56%, док је хаплогрупа K заступљена са 
учесталошћу од 6.40% обухватајући хаплотипове који су на основу 
полиморфизама HVS-I и HVS-II региона сврстани у подхаплогрупе K1a* (1.16%), 
K1b (2.91%) и K2 (0.58%) (Табела 8.1, Прилог). Остале детектоване 
подхаплогрупе у оквиру суперхаплогрупе U - U1, U2, U3 и U7 заступљене су са 
ниским учесталостима, што је у сагласности са подацима који постоје за остале 
европске популације (Табела 8.5, Прилог). Подхаплогрупе U1а, U2е и U3а су у 
анализираном узорку српске популације присутне са учесталошћу од 1.16%, док 
је подхаплогрупа U7 заступљена са учесталошћу од 0.58% (Табела 8.1, Прилог). 
Трећа по учесталости у анализираном узорку српске популације је 
хаплогрупа Ј која је представљена хаплотиповима сврстаним у подхаплогрупе J1c 
(4.07%), J1b (2.91%) и J2 (1.16%) (Табела 8.1, Прилог). 
Хаплогрупа Т обухвата 4.65% анализираног узорка српске популације и у 
оквиру ње су детектовани хаплотипови подхаплогрупа Т1 (2.33%) и Т2 (1.74%) 
(Табела 8.1, Прилог). Као и у случају хаплогрупе H, у оквиру хаплогрупа K и T 
детектовани су хаплотипови који нису могли бити сврстани у одговарајуће 
подхаплогрупе на основу анализираних полиморфизама HVS-I и HVS-II региона 
(Табела 8.1, Прилог). 
У анализираном узорку српске популације су са ниском учесталошћу 
детектоване и (под)хаплогрупе које су присутне са ниском учесталошћу у Европи 
и воде директно порекло од суперхаплогрупе N (N1a, N1b, I, W и X2). Детектована 
су и два хаплотипа која припадају неевропским подхаплогрупама L2а1 и D4 
(Табела 8.1, Прилог). L и D мтДНК линије су присутне у већини европских 
популација са ниском учесталошћу. 
Учесталости мтДНК (под)хаплогрупа у обједињеном узорку српске 
популације (442 особе), који је добијен сумирањем података из овог рада са 
осталим доступним подацима из литературе и који је коришћен у даљим 
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анализама, такође је представљен у Табели 4.1. Учесталости мтДНК 
(под)хаплогрупа добијене на основу овог увећаног узорка српске популације 
незнатно се разликују од оних добијених на основу узорка од 172 испитаника. 
4.1.2. Параметри генетичке разноврсности испитиваних популација 
У циљу утврђивања степена генетичке разноврсности на нивоу мтДНК за 
српску популацију, процењене су вредности различитих параметара описаних у 
поглављу 3.5.2.1. Такође, исти параметри су израчунати и за остале европске 
популације у циљу поређења са популацијом Србије. Имајући у виду да су подаци 
за HVS-I регион (нуклеотидне позиције 16024–16365) доступни за велики број 
испитаника из свих популација које су ушле у анализу, најпре су утврђене 
вредности параметара генетичке разноврсности на основу варијабилности овог 
региона. Затим су вредности параметара генетичке разноврсности за српску и 
остале популације утврђене и на основу варијабилности оба хиперваријабилна 
региона (HVS-I и HVS-II). То је урађено због тога што су за мањи број особа и 
популација доступне секвенце HVS-II региона (нуклеотидне позиције 72-340) у 
односу на секвенце HVS-I региона. С друге стране, укључивањем HVS-II региона у 
анализе постигнута je већа прецизност приликом утврђивања вредности 
параметара генетичке разноврсности, јер је у анализе укључен већи број 
нуклеотидних позиција. 
Параметри генетичке разноврсности за испитивани узорак српске 
популације (164 испитаника у овој студији) приказани су у Табели 4.2. 
Укључивањем HVS-II региона у анализу, вредности свих анализираних 
параметара генетичке разноврсности су повећане, са изузетком нуклеотидне 
разноврсности која није промењена. 
Следећи корак у анализи био је процењивање параметара генетичке 
разноврсности за обједињени узорак српске популације (317 испитаника) као и за 
остале европске популације које су на основу поделе на сродне језичке породице 
сврстане у следеће групе: јужнословенску, западнословенску, источнословенску, 
романску, германску, угро-финску, келтску, балтичку и групу названу „остали― у 
коју су сврстане албанска, грчка, турска и баскијска популација. Вредности 
параметара генетичке разноврсности за обједињени узорак српске популације и 
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европске популације, базиране на варијабилности секвенци HVS-I односно HVS-I 
и HVS-II региона, приказани су у Табелама 4.3 и 4.4, респективно. Повећање 
величине узорка српске популације са 164 (Табела 4.2) на 317 (Табеле 4.3 и 4.4) 
јединки довело је до скоро двоструког повећања броја детектованих хаплотипова, 
као и повећања вредности осталих параметара генетичке разноврсности, без 
обзира на то да ли су за анализе коришћене секвенце само HVS-I или HVS-I и HVS-
II региона. Вредности параметара генетичке разноврсности за српску популацију 
одговарају распону вредности параметара генетичке разноврсности осталих 
европских популација (Табеле 4.3 и 4.4). 
Табела 4.2. Параметри генетичке разноврсности анализираног узорка српске популације базирани 








a 164 93 0.9797 ± 0.005 0.012 ± 0.007 77 4.099 ± 2.053 
б 164 121 0.9914 ± 0.003 0.012 ± 0.006 126 7.157 ± 3.373 
N– величина узорка, Hp – број хаплотипова, Н – разноврсност хаплотипова,  ̂  – нуклеотидна 





Табела 4.3. Параметри генетичке разноврсности добијени на основу анализе варијабилности 
секвенце HVS-I региона (16024-16365). 
Популација N Hp Н  ̂  BPM π 
Јужнословенска група      
Босанско-
херцеговачка 
752 276 0.9777 ± 0.0025 0.012 ± 0.006 124 4.04 ± 2.02 
Бугарска 996 430 0.9813 ± 0.0022 0.013 ± 0.007 149 4.60 ± 2.26 
Хрватска 568 224 0.9816 ± 0.0023 0.012 ± 0.007 128 4.24 ± 2.11 
Македонска 259 142 0.9810 ± 0.0042 0.013 ± 0.007 91 4.49 ± 2.22 
Српска 317 163 0.9836 ± 0.0029 0.013 ± 0.007 105 4.43 ± 2.19 
Словеначка 728 281 0.9726 ± 0.0034 0.014 ± 0.007 126 4.75 ± 2.33 
Западнословенска група     
Чешка 440 221 0.9820 ± 0.0033 0.014 ± 0.007 119 4.81 ± 2.35 
Пољска 1290 481 0.9708 ± 0.0030 0.013 ± 0.007 145 4.50 ± 2.22 
Словачка 581 262 0.9747 ± 0.0038 0.013 ± 0.007 118 4.32 ± 2.14 
Источнословенска група     
Белоруска 359 184 0.9714 ± 0.0056 0.013 ± 0.007 107 4.56 ± 2.25 
Руска 1575 585 0.9769 ± 0.0022 0.013 ± 0.007 158 4.53 ± 2.23 
Украјинска 784 333 0.9821 ± 0.0024 0.013 ± 0.007 125 4.62 ± 2.27 
Романска група      
Италијанска – север 939 406 0.9714 ± 0.0036 0.013 ± 0.007 153 4.54 ± 2.24 
Италијанска – центар 1223 517 0.9675 ± 0.0036 0.013 ± 0.007 162 4.50 ± 2.22 
Италијанска – југ 413 246 0.9790 ± 0.0043 0.014 ± 0.008 133 4.92 ± 2.40 
Румунска 325 160 0.9859 ± 0.0024 0.013 ± 0.007 102 4.46 ± 2.20 
Француска 1395 543 0.9686 ± 0.0030 0.012 ± 0.007 169 4.11 ± 2.05 
Португалска – север 492 235 0.9561 ± 0.0071 0.013 ± 0.007 111 4.44 ± 2.19 
Португалска – центар 213 121 0.9551 ± 0.0107 0.012 ± 0.007 95 4.23 ± 2.11 
Португалска – југ 481 221 0.9523 ± 0.0077 0.014 ± 0.008 110 4.85 ± 2.37 
Корзиканска 122 72 0.9472 ± 0.0158 0.011 ± 0.006 65 3.61 ± 1.85 
Сардинијска 430 219 0.9705 ± 0.0055 0.013 ± 0.007 116 4.55 ± 2.24 
Сицилијанска 374 190 0.9658 ± 0.0066 0.013 ± 0.007 115 4.40 ± 2.18 
Шпанска 3187 873 0.9596 ± 0.0026 0.012 ± 0.007 192 4.16 ± 2.07 
Влашка 175 72 0.9759 ± 0.0041 0.013 ± 0.007 72 4.60 ± 2.27 
Германска група      
Аустријска 373 180 0.9678 ± 0.0060 0.013 ± 0.007 103 4.51 ± 2.23 
Немачка 1401 582 0.9768 ± 0.0023 0.012 ± 0.007 165 4.25 ± 2.11 
Данска 2195 644 0.9751 ± 0.0019 0.013 ± 0.007 156 4.40 ± 2.17 
Холандска 680 290 0.9780 ± 0.0030 0.013 ± 0.007 120 4.44 ± 2.19 
Енглеска 342 188 0.9678 ± 0.0062 0.012 ± 0.007 114 4.22 ± 2.10 
Исландска 447 124 0.9751 ± 0.0026 0.013 ± 0.007 78 4.62 ± 2.27 
Норвешка 629 262 0.9535 ± 0.0063 0.013 ± 0.007 128 4.03 ± 2.01 
Швајцарска 228 126 0.9736 ± 0.0061 0.012 ± 0.007 91 4.26 ± 2.12 
Шведска 962 328 0.9768 ± 0.0023 0.012 ± 0.007 138 4.19 ± 2.08 
Угро-финска група      
Естонска 380 163 0.9811 ± 0.0030 0.014 ± 0.007 94 4.70 ± 2.31 
Финска 788 194 0.9700 ± 0.0027 0.012 ± 0.007 114 4.26 ± 2.11 
Мађарска 333 195 0.9810 ± 0.0040 0.013 ± 0.007 100 4.39 ± 2.17 
Келтска група       
Ирска 300 152 0.9584 ± 0.0078 0.011 ± 0.006 93 3.91 ± 1.97 
Велшка 92 45 0.9259 ± 0.0208 0.010 ± 0.006 49 3.45 ± 1.78 
Шкотска - копно  876 287 0.9678 ± 0.0037 0.012 ± 0.007 127 4.29 ± 2.12 
Шкотска (Оркни) 308 142 0.9801 ± 0.0035 0.013 ± 0.007 82 4.53 ± 2.23 
Балтичка група     
Летонска 412 118 0.9715 ± 0.0037 0.013 ± 0.007 72 4.24 ± 2.19 
Литванска 343 165 0.9758 ± 0.0045 0.014 ± 0.007 98 4.65 ± 2.28 
Остали       
Албанска 208 106 0.9799 ± 0.0043 0.014 ± 0.008 83 4.79 ± 2.35 
Грчка 523 266 0.9852 ± 0.0023 0.014 ± 0.007 130 4.64 ± 2.28 
Баскијска 1178 235 0.9421 ± 0.0042 0.010 ± 0.006 108 3.45 ± 1.76 
Турска 554 294 0.9607 ± 0.0062 0.014 ± 0.008 146 4.28 ± 2.12 
N– величина узорка, Hp – број хаплотипова, Н – разноврсност хаплотипова,  ̂  – нуклеотидна 




Табела 4.4. Параметри генетичке разноврсности добијени на основу анализе варијабилности 
секвенци HVS-I (16024-16365) и HVS-II (72-340) региона. 
Популација N Hp Н  ̂  BPM π 
Јужнословенска група      
Босанско-
херцеговачка 
383 244 0.9935 ± 0.0014 0.012 ± 0.006 163 7.31 ± 3.43 
Бугарска 885 537 0.9943 ± 0.0009 0.013 ± 0.006 218 7.70 ± 3.59 
Хрватска 66 60 0.9967 ± 0.0035 0.015 ± 0.008 155 9.40 ± 4.37 
Македонска 222 168 0.9942 ± 0.0019 0.013 ± 0.007 131 7.82 ± 3.65 
Српска 317 223 0.9945 ± 0.0014 0.013 ± 0.007 186 7.77 ± 3.63 
Словеначка 631 364 0.9939 ± 0.0010 0.013 ± 0.007 197 7.83 ± 3.65 
Западнословенска група     
Чешка 357 254 0.9924 ± 0.0020 0.013 ± 0.007 174 7.86 ± 3.66 
Пољска 1253 672 0.9908 ± 0.0013 0.012 ± 0.006 227 7.53 ± 3.52 
Словачка 581 369 0.9910 ± 0.0018 0.012 ± 0.006 182 7.34 ± 3.44 
Источнословенска група     
Руска 480 305 0.9925 ± 0.0015 0.012 ± 0.006 172 7.41 ± 3.47 
Украјинска 159 125 0.9950 ± 0.0017 0.012 ± 0.006 125 7.57 ± 3.55 
Романска група      
Италијанска – север 429 287 0.9839 ± 0.0037 0.011 ± 0.006 175 6.95 ± 3.27 
Италијанска – центар 792 511 0.9865 ± 0.0024 0.012 ± 0.006 258 7.40 ± 3.46 
Италијанска – југ 226 176 0.9940 ± 0.0021 0.014 ± 0.007 158 8.37 ± 3.89 
Француска 236 158 0.9904 ± 0.0025 0.011 ± 0.006 130 7.06 ± 3.32 
Португалиска – север 408 254 0.9873 ± 0.0027 0.012 ± 0.006 174 7.27 ± 3.41 
Португалиска – центар 135 108 0.9885 ± 0.0048 0.012 ± 0.006 121 7.28 ± 3.43 
Португалиска – југ 344 210 0.9832 ± 0.0039 0.013 ± 0.007 153 8.14 ± 3.79 
Сардинијска 63 36 0.9739 ± 0.0086 0.011 ± 0.006 60 7.02 ± 3.34 
Сицилијанска 80 56 0.9842 ± 0.0059 0.013 ± 0.007 91 7.94 ± 3.73 
Шпанска 784 475 0.9886 ± 0.0020 0.011 ± 0.006 197 6.62 ± 3.13 
Германска група      
Аустријска 373 240 0.9916 ± 0.0020 0.012 ± 0.006 162 7.37 ± 3.46 
Немачка 1229 779 0.9934 ± 0.0010 0.012 ± 0.006 249 7.19 ± 3.37 
Данска 2157 1151 0.9954 ± 0.0005 0.013 ± 0.007 251 7.81 ± 3.64 
Холандска 680 396 0.9930 ± 0.0011 0.012 ± 0.006 180 7.41 ± 3.47 
Енглеска 100 87 0.9952 ± 0.0030 0.012 ± 0.006 110 7.51 ± 3.54 
Швајцарска 154 127 0.9954 ± 0.0020 0.012 ± 0.006 128 7.60 ± 3.56 
Шведска 595 341 0.9921 ± 0.0014 0.012 ± 0.006 193 7.33 ± 3.43 
Угро-финска група      
Естонска 114 84 0.9922 ± 0.0027 0.012 ± 0.006 99 7.30 ± 3.44 
Финска 200 120 0.9888 ± 0.0022 0.012 ± 0.006 112 7.30 ± 3.43 
Мађарска 210 174 0.9933 ± 0.0027 0.012 ± 0.006 135 7.48 ± 3.51 
Остали       
Албанска 166 111 0.9782 ± 0.0037 0.013 ± 0.007 107 8.00 ± 3.73 
Грчка 373 290 0.9972 ± 0.0007 0.013 ± 0.007 186 7.78 ± 3.63 
Баскијска 1011 316 0.9737 ± 0.0023 0.010 ± 0.005 154 6.19 ± 2.95 
Турска 208 148 0.9914 ± 0.0025 0.013 ± 0.007 159 7.91 ± 3.69 
N– величина узорка, Hp – број хаплотипова, Н – разноврсност хаплотипова,  ̂  – нуклеотидна 




4.2.Генетичка диференцијација и структуирање испитиваних популација 
4.2.1. PCA – анализа главних компоненти 
У циљу утврђивања генетичких сличности и разлика између српске и 
осталих европских популација урађена је анализа главних компоненти у којој су 
коришћене учесталости мтДНК (под)хаплогрупа, као што је описано у поглављу 
3.5.2.2.1. 
Први корак у овој анализи био је упоређивање различитих узорака, 
односно субпопулација једне исте популације који су коришћени у различитим 
студијама, а који су пореклом из пет популација које припадају јужнословенској 
групи (популације Србије, Хрватске, Словеније, Македоније и Босне и 
Херцеговине) са циљем утврђивања генетичке сличности/различитости 
различитих субпопулација (узорака) исте популације. На Слици 4.1. приказана је 
PC анализа заснована на узорку од 1812 испитаника где прва компонента (PC1) 
објашњава 34.52%, а друга (PC2) 17.97% варијабилности, тако да заједно 
објашњавају 52.49% укупне варијабилности узорка [211]. Укључивањем у анализе 
додатних субпопулација јужнословенских популација, за које су учесталости 
мтДНК (под)хаплогрупа публиковане, повећан је број субпопулација за већину од 
пет јужнословенских популација (укупно 3098 особа). У овој додатној PCА 
анализи (Слика 8.1, Прилог), укупна варијабилност представљена првом (PC1) и 
другом осом (PC2) износи 19.96% и 17.08%, респективно (укупно објашњено 
37.04% варијабилности узорка). Обе анализе показују да су све субпопулације 
које представљају исту популацију, мање или више хетерогене, што је последица 
различите учесталости (под)хаплогрупа у узорцима, која може бити резултат 
неадекватне величине узорка и недовољне репрезентативности високог нивоа 
генетичке разноврсности ових популација. У другој анализи се уочава боље 
груписање субпопулација исте популације, са изузетком HRV3 која представља 
узорак хрватске мањине која данас насељава регион Молизе у јужној Италији и 
која има генетички афинитет како према хрватској тако и према италијанској 
популацији [235]. Такође, може се приметити разлика између субпопулација које 
представљају српску популацију (три субпопулације, Слика 4.1; четири 
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субпопулације, Слика 8.1 Прилога), које уједно демонстрирају и највећу 
хетерогеност. 
 
Слика 4.1. Анализа главних компоненти базирана на учесталости мтДНК (под)хаплогрупа код 
субпопулација пет јужнословенских популација. Допринос сваке од (под)хаплогрупа на расподелу 
дуж прве и друге главне компоненте (PC1 и PC2) је приказан сивим italic словима. Подаци о 
учесталостима (под)хаплогрупа коришћени у овој анализи се налазе у Табели 8.3 (Прилог). Ознаке 
субпопулација из различитих студија: BOS1, босанска [236]; BOS2, босанска [197]; BOS3, 
херцеговачка [197]; SLO1, словеначка [236]; SLO2, словеначка [237]; HRV1, хрватска– копно [197]; 
HRV2, хрватска– обала [197]; MAK1, македонска [197]; MAK2, македонска [238]; SRB1а, српска 
[211]; SRB2, српска [203]; SRB3, српска [197]. 
Сви доступни подаци из различитих студија за субпопулације једне 
популације обједињени су и такви узорци су коришћени као репрезентативни 
узорци датих популација у наредним PC анализама. Циљ следеће PC анализе био 
је да се утврде односи, односно положај српске популације у ширем европском 
контексту, тако да су за ову анализу коришћени подаци о 7128 испитаника из 20 
одабраних популација. Резултати су приказани на Слици 4.2. У овој анализи, PC1 
и PC2 објашњавају 44.48% и 13.14% варијабилности, респективно (укупно 
57.62%). Дистрибуција скорова популација у простору дефинисаном првом и 
другом компонентом (PC1 и PC2) је насумична, односно не уочава се груписање 
популација које су географски блиске. Tакође, не може се приметити ни 
груписање популација које говоре језицима у оквиру сродних језичких породица. 




Албаније удаљене од осталих анализираних популација па се могу сматрати 
„аутлајерима―. Положај турске популације је очекиван с обзиром да она спада у 
групу блискоисточних популација које се по разноврсности и учесталости мтДНК 
хаплогрупа разликују од европских популација, док је одступање албанске 




Слика 4.2. Анализа главних компоненти базирана на учесталости мтДНК (под)хаплогрупа код 
20 одабраних европских популација. Допринос сваке од (под)хаплогрупа на расподелу дуж прве 
и друге главне компоненте (PC1 и PC2) је приказан сивим italic словима. Подаци о 
учесталостима (под)хаплогрупа коришћени у овој анализи се налазе у Табели 8.4 (Прилог). 
Ознаке популација: SRB, српска; SLO, словеначка; HRV, хрватска; BOS, босанско-херцеговачка; 
MAK, македонска; BUG, бугарска; ČEH, чешка; SLK, словачка; POL, пољска; RUS, руска; UKR, 
украјинска; BEL, белоруска; NEM, немачка; AUS, аустријска; MAĐ, мађарска; ALB, албанска; ITA, 




Када се посматра дистрибуција скорова популација у простору 
дефинисаном са PC1 (44.48%) и PC3 (7.78%), које објашњавају укупну 
варијабилност од 52.26%, уочава се географска стратификација популација, 
односно, груписање популација које су географски блиске, а додатно се и јасније 
уочава груписање популација које припадају сродним језичким породицама 
(Слика 4.3). На Сликама 4.2 и 4.3 популација Србије заузима централну позицију 
унутар групе јужнословенских популација, а могуће је приметити груписање 
словенских популација које је у складу са њиховом припадношћу одговарајућој 
језичкој породици (јужно-, источно- и западнословенска група). Како би се 
проверило да ли запажена географска стратификација популација уочена на 
Слици 4.3 заиста одговара географским положајима анализираних популација, 
израчунати су коефицијенти корелације координата популација на PC осама са 
географским координатама. За трећу компоненту (PC3) утврђена је позитивна 
корелација са географском ширином (r=0.62, p=0.002) и географском дужином 
(r=0.46, p=0.02) што може објаснити запажену географску стратификацију 
популација (Табела 8.11, Прилог). Представљене анализе показују да српско 
 
Слика 4.3. Анализа главних компоненти базирана на учесталости мтДНК (под)хаплогрупа код 20 
одабраних популација. Допринос сваке од (под)хаплогрупа на расподелу дуж прве и треће главне 
компоненте (PC1 и PC3) је приказан сивим italic словима. Подаци о учесталостима 
(под)хаплогрупа коришћени у овој анализи се налазе у Табели 8.4 (Прилог). Ознаке популација су 
као на Слици 4.2. 
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становништво заузима централни положај унутар групе јужнословенских 
популација, која уједно показује и највећу хетерогеност (Слика 4.2). Такође, може 
се запазити и груписање популација у складу са припадношћу одговарајућој 
језичкој породици (источно-, западно-, јужнословенска група, германска група), 
као и географска стратификација популација на основу PC3. 
У следећој анализи главних компоненти, српска популација је поређена са 
41 европском популацијом како би се прецизније утврдиле генетичке разлике и 
сличности са популацијама из различитих делова Европе. На Слици 4.4 приказани 
су резултати ове анализе у којој PC1 (24.19%) и PC2 (15.15%) заједно 
објашњавају 39.34% укупне варијабилности узорка која је опала у односу на 
анализу само двадесет популација, што је и очекивано имајући у виду да већи број 
популација у анализи подразумева и већу варијабилност коју је теже представити 
на дводимензионом графику. Српска популација поново заузима централни 
положај унутар групе јужнословенских популација и налази се између популација 
које насељавају источни (Македонија и Бугарска) и западни део Балканског 
полуострва (Босна и Херцеговина, Хрватска и Словенија). На Слици 4.4 може се 
приметити да се већина словенских популација групише заједно у левом горњем 
квадранту (позитивне вредности PC2 и негативне вредности PC1), док се 
германске популације групишу у левом доњем квадранту (негативне вредности 
PC1 и PC2). Од словенских популација изузетак су пољска и словеначка 
популација које се налазе у доњем левом квадранту, док је код германских то 
случај са популацијом Исланда која се позиционира у горњем левом квадранту. 
Такође се може запазити блиско груписање популација које имају различите 
језичке припадности, али су географски блиске српској популацији (румунска, 
мађарска и албанска), као и Балканском полуострву (северна Италија). На Слици 
4.4 могуће је запазити и географску стратификацију популација на основу друге 
компоненте (PC2) за коју је утврђена позитивна корелација са географском 
дужином (r=0.48, p= 0.0003), али и негативна корелација са географском ширином 
(r=-0.54, p=0.00004) (Табела 8.11, Прилог). Од анализираних популација, 
јужнословенска група популација и у овој анализи показује високу хетерогеност и 




Слика 4.4. Анализа главних компоненти базирана на учесталости мтДНК (под)хаплогрупа код 42 
европске популације. Допринос сваке од (под)хаплогрупа на расподелу дуж прве и друге главне 
компоненте (PC1 и PC2) је приказан сивим italic словима. Подаци о учесталостима 
(под)хаплогрупа коришћени у овој анализи се налазе у Табели 8.5 (Прилог). Ознаке популација и 
субпопулација: SRB, српска; SLO, словеначка; HRV, хрватска; BOS, босанскo-херцеговачка; MAK, 
македонска; BUG, бугарска; VLA, влашка; ČEH, чешка; SLK, словачка; POL, пољска;  RUS, руска; 
UKR, украјинска; BEL, белоруска; NEM, немачка; AUS, аустријска; DAN, данска; NOR, норвешка; 
ŠVE, шведска; ŠVA, швајцарска; HOL, холандска; ENG, енглеска; ISL, исландска; FIN, финска; EST, 
естонска; MAĐ, мађарска; LIT, литванска; LET, летонска; ALB, албанска; FRA, француска; ŠPA1, 
шпанска – север; ŠPА2, шпанска – југ; POR1, португалска – север; POR2, португалска – центар; 
POR3, португалска – југ; ITA1, италијанска – север; ITA2, италијанска – центар; ITA3, италијанска 
– југ; SIC, сицилијанска; SAR, сардинијска; KOR, корзиканска; RUM, румунска; VEL, велшка; 
ŠKO1, шкотска – копно; ŠKO2, шкотска – острва; IRS, ирска; BAS, баскијска; GRK, грчка; TUR, 
турска 
4.2.2. Генетичка дистанца FST 
За утврђивање степена генетичке диференцијације између српске и осталих 
европских популација, процењена је генетичка дистанца између парова 
испитиваних популација на начин описан у погљављу 3.5.2.2.2.  
За ову анализу је коришћено истих 20 европских популација као и у 
анализи главних компоненти. Генетичке дистанце између парова 20 одабраних 
популација приказане су у виду матрице FST вредности (Табела 8.9, Прилог) која 
је визуелизована на Сликама 4.5 и 4.6. У Табели 8.9 (Прилог) се може уочити да 
су добијене вредности ниске, као и да не постоје статистички значајне разлике 
између српске и осталих јужнословенских популација. У јужнословенској групи 
популације које су суседи, односно које се граниче, нису показале статистички 
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значајне генетичке разлике, док се ниске, али статистички значајне генетичке 
разлике примећују између популација које се не граниче, са изузетком парова 
популација Словеније/Македоније и Словеније/Бугарске. FST вредности између 
српске и источнословенских и западнословенских популација су више, при чему 
статистички значајне разлике не постоје само између српске и украјинске 
популације (Табела 8.9, Прилог). Када се српска популација пореди са осталим 
европским популацијама примећује се да нема статистички значајних FST 
вредности између српске популације и популација Грчке, Немачке и Албаније. 
Резултат добијен за српску и албанску популацију највероватније је последица 
мале величине узорка албанске популације. Највише FST вредности, које су уједно 
и статистички значајне, уочене су између српске популације и европских 
популација које се према подели на сродне језичке породице сврставају у 
романску групу (Италијани и Румуни), као и између српске и турске популације 
(Слика 4.5 и Табела 8.9, Прилог). 
 
Слика 4.5. Визуелизована матрица FST вредности парова 20 одабраних европских популација 
добијених анализом варијабилности секвенцe HVS-I региона (16090 – 16365). Ознаке популација 
су исте као на Слици 4.2. 
Матрица FST вредности парова 20 европских популација, која је добијена 
на основу секвенце HVS-I региона (16090–16365), такође је визуелизована и 
методом вишедимензионог скалирања (MDS) и представљена на Слици 4.6. На 
овој слици се уочава груписање популација у складу са поделом популација на 
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сродне језичке породице, као и са њиховом географском распрострањеношћу. 
Израчунати су коефицијенти корелације координата популација по првој и другој 
димензији MDS графика са географским координатама анализираних популација 
и утврђена је позитивна корелација друге димензије (DIM2) са географском 
ширином (r=0.45, p= 0.02) (Табела 8.11, Прилог). На слици се додатно уочава да је 
од анализираних словенских популација најхетерогенија јужнословенска група, 
као и да унутар ове групе српска популација заузима централну позицију, што је у 
складу са резултатима РС анализе (Слика 4.2). 
 
Слика 4.6. Визуелизација матрице FST вредности парова 20 европских популација методом 
вишедимензионог скалирања. Коришћена је матрица FST вредности добијена на основу анализе 
секвенце HVS-I региона (16090–16365) (Табела 8.9, Прилог). Ознаке популација су идентичне 
онима на Слици 4.2. Стрес вредност која представља меру уклапања података у добијену 
расподелу на слици је 0.2959. 
Генетичке дистанце између парова испитиваних популација су израчунате 
и на основу анализе нешто дужег HVS-I региона (16024–16365) и HVS-II региона 
(72–340), а добијена матрица је визуелизована на Слици 4.7. У овој анализи је 
коришћен већи број популација у односу на анализу приказану на Слици 4.6. С 
обзиром да за белоруску и румунску популацију нису доступни подаци o 
варијабилности секвенце HVS-II региона, ове популације нису биле укључене у 
анализу тако да je укупан број популација у анализи био 35 (Табела 8.10, Прилог). 
Потврђено је да нема статистички значајних генетичких разлика између српске 
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популације и популација Босне и Херцеговине, Хрватске и Македоније (Табела 
8.10, Прилог). Међутим, статистички значајне FST вредности су добијене за парове 
популација Србије/Словеније и Србије/Бугарске. FST вредности између српске и 
осталих европских популација су у већини случајева порасле у поређењу са FST 
вредностима које су добијене на основу анализе секвенци само HVS-I региона. 
Изузетак су нешто ниже FST вредности између следећих парова популација: 
Србије/Македоније, Србије/Словачке, Србије/Пољске и Србије/Турске. Овај пад 
FST вредности може бити последица мање величине узорка, јер је број доступних 
секвенци HVS-II региона за испитиване популације био мањи у односу на број 
доступних секвенци HVS-I региона за анализу. FST вредности су статистички 
значајне за већину парова популација, а изузетак су парови српске популације и 
географски удаљених популација Украјине, централног дела Португалије, 
Енглеске и Естоније што може бити последица неодговарајуће величине узорака 
или генетичког дрифта. 
У испитиваном узорку популација, уочавају се четири високо 
диференциране популације - популације Албаније, Баскије, Финске и Сардиније, 
које се одликују веома високим FST вредностима у свим поређењима популација 
(Табела 8.10), што се може приметити и на Слици 4.7. Због тога су приликом 
визуелизације матрице методом вишедимензионог скалирања наведене 
популације изостављене јер су третиране као „аутлајери―. Резултат ове 
визуелизације је приказан на Слици 4.8 и на њој се може запазити сличан тренд 
груписања популација као на Слици 4.6, а који je у складу са географском 
распрострањеношћу популација, као и са њиховом поделом на сродне језичке 
породице. Такође, и овде се може запазити висока хетерогеност групе 
јужнословенских популација међу којима се уочава нешто измењено 
позиционирање популације Словеније која се сада налази ближе 
западнословенским популацијама, док српска популација и даље заузима 
централну позицију унутар групе јужнословенских популација. Може се 
приметити и да се бугарска популација налази нешто ближе турској популацији, 
што је у складу са њиховом географском блискошћу. Додатно се може приметити 
јасно раздвајање веома хетерогене групе популација које говоре романским 




Слика 4.7. Визуелизована матрица FST вредности парова 35 европских популација добијених 
анализом варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона (16024–16365; 72–340). Ознаке 
популација су исте као на Слици 4.4. 
 
Слика 4.8. Визуелизација матрице FST вредности парова анализираних европских популација 
методом вишедимензионог скалирања (без популација које одступају: албансаке, баскијске, 
финске и сардинијске). Коришћена је матрица FST вредности добијена на основу анализе секвенци 
HVS-I и HVS-II региона (16024–16365, 72–340) (Табела 8.10, Прилог). Стрес вредност која 
представља меру уклапања података у добијену расподелу на слици је 0.2017. Ознаке популација 
су исте као на Слици 4.4. 
групишу у близини словенских популација, а изузетак представља данска 
популација, која се издваја, што је у складу са резултатом добијеним у РС анализи 
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представљеној на Слици 4.4. Такође приметан је и тренд груписања популација 
дуж прве димензије (DIM1) што је у складу са њиховом географском 
распрострањеношћу, а утврђени су позитивни коефицијенти корелација ове 
димензије са географском ширином (r=0.33, p=0.03) и дужином (r=0.44, p=0.006). 
4.2.3. AMOVA – анализа молекуларне варијансе 
Анализом молекуларне варијансе (AМOVA), базираној на варијабилности 
секвенци HVS-I региона (16090-16345), укупна молекуларна варијабилност узорка 
је подељена на три компоненте: варијабилност између предефинисаних група 
популација, између популација унутар група и унутар популација. У првој 
анализи, у којој су коришћене три групе популација (јужно-, источно- и 
западнословенска група), уоченo је да ниска и скоро идентична вредност 
молекуларне варијансе у највећој мери представља варијансу између група и 
варијансу између популација унутар група (AМOVA I, Табела 4.5). Добијени 
резултати упућују на високу хетерогеност популација које чине сваку од три 
групе словенских популација. У другој AМOVA анализи је, поред три групе 
словенских популација, било укључено још три групе популација које припадају 
породицама несловенских језика (германска, романска и група названа „остали― у 
коју су сврстане албанска, турска, грчка и мађарска популација). Ова анализа је 
показала да је низак, али статистички значајан проценат молекуларне варијансе 
приписан варијацији између популација унутар група, док је двоструко већи и 
статистички значајан проценат варијансе приписан односима између група што 
указује на оправданост груписања популација према припадности одређеној 
језичкој породици (AМOVA II, Табела 4.5). Ови резултати показују да је варијанса 
у оквиру сваке од три групе словенских популација упоредива са варијансом која 
постоји у оквиру других испитиваних група, што додатно подржава резултате 






Табела 4.5. Aнализа молекуларне варијансе на основу варијабилности HVS-I региона (16090-
16365) у којој су коришћене: три групе популација (јужно-, источно- и западнословенска група, 
AМOVA I) и шест група популација (јужно-, источно- и западнословенска група, германска, 
романска и група названа „остали―, AМOVA II). 










AMOVA I       




9 26.260 0.00235 0.11 Fsc = 0.00113 0.00098 
Унутар популација 4485 9282.109 2.06959 99.77   
Укупна 4496 9320.396 2.07446  FST = 0.00187 0.00000 
AMOVA II       




14 36.174 0.00151 0.07 Fsc = 0.00072 0.00000 
Унутар популација 7147 14869.555 2.08053 99.77   
Укупна 7166 14937.365 2.08536  FST = 0.00203 0.00000 
 
4.3.Генеолошки односи хаплотипова детектованих у српској популацији и 
филогеографија ретких хаплотипова 
4.3.1. Генеолошки односи хаплотипова детектованих у српској 
популацији 
У циљу утврђивања генеолошких односа хаплотипова детектованих у 
анализираном узорку српске популације и даље филогеографске анализе, 
реконструисана је мрежа хаплотипова на начин описан у поглављу 3.5.2.3. На 
Слици 4.9 су приказани генеолошки односи хаплотипова утврђени на основу 
полиморфизама HVS-I и HVS-II региона, као и кодирајућег региона мтДНК на 
позицијама 7028, 11719 и 12308. Наведени полиморфизми кодирајућег региона се 
користе за дефинисање припадности суперхаплогрупама U и R0, као и најчешћој 
европској хаплогрупи H која припада суперхаплогрупи R0. Ради лакше 
интерпретације резултата, генеолошки односи једне или неколико сродних 




Слика 4.9. Хаплотип мрежа хаплотипова детектованих у испитиваном узорку српске популације 
конструисана на основу варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона (полиморфизми 
обележени црвеном бојом) и кодирајућег региона мтДНК (полиморфизми обележени плавом 
бојом). Различитим бојама приказано је географско порекло женских предака друге генерације по 
мајчинској линији анализираних испитаника. Хипотетички предачки хаплотипови који нису 





На Слици 4.10 је представљена хаплотип мрежа 57 хаплотипова који 
припадају суперхаплогрупи R0. За ову суперхаплогрупу су карактеристичне 
транзиције на позицијама 11719 и 73 (Слика 4.9) и стога све њој припадајуће 
(под)хаплогрупе (R0а, HV, HV0, V и H) поседују ове полиморфизме. У оквиру 
суперхаплогрупе R0, највећи број хаплотипова припада хаплогрупи H, што је у 
складу са чињеницом да је ова високо варијабилна хаплогрупа и најзаступљенија 
у свим европским популацијама. 
Група хаплотипова који припадају хаплогрупи H се од осталих хаплогрупа 
у оквиру R0 разликује на основу полиморфизма на позицији 7028 (Слика 4.10). 
Оснивачки (предачки) хаплотип, који заузима централни положај у мрежи, 
детектован је код 12 испитаника. Овај хаплотип је означен као rCRS јер је 
идентичан првој комплетно секвенцираној мтДНК која се користи као референтна 
секвенца за људску мтДНК (eng. revised Cambridge Reference Sequence) [50]. Сви 
остали хаплотипови који припадају хаплогрупи H и који су настали од овог 
хаплотипа (rCRS), детектовани су код мањег броја испитаника. Овакви 
генеолошки односи хаплотипова, односно звездолика организација хаплотипова у 
хаплотип мрежи у којој од једног фреквентног предачког хаплотипа настаје 
велики број изведених хаплотипова, указује на наглу диверзификацију до које 
обично долази услед нагле експанзије популације. 
У оквиру хаплогрупе H се уочава низ јасно издвојених подхаплогрупа. Три 
хаплотипа који припадају подхаплогрупи H1b детектовани су код четири 
испитаника. Ови хаплотипови су сврстани у подхаплогрупу H1b на основу 
карактеристичних транзиција на позицијама 16189 и 16356 на основу којих се и 
разликују од предачког хаплотипа. Такође, два од три H1b хаплотипа уочена у 
анализираном узорку српске популације одликују се и транзицијом на позицији 
16362. Два хаплотипа који припадају подхаплогрупи H1о, за коју је 
карактеристична транзиција на позицији 267, детектовани су код два испитаника. 
Ова два хаплотипа поседују и транзицију на позицији 16209 на основу које се 
разликују од предачког хаплотипа. Два хаплотипа су сврстана у подхаплогрупу 




Слика 4.10. Хаплотип мрежа хаплотипова детектованих у узорку српске популације који 
припадају суперхаплогрупи R0 укључујући R0а, HV, HV0, V и H. Хипотетички предачки 




Подхаплогрупа H5, која је у анализираном узорку српске популације 
представљена са седам хаплотипова код девет испитаника, од оснивачког 
хаплотипа се разликује на основу транзиције на позицији 16304. Грана која од 
предачког хаплотипа води ка подхаплогрупи H6 одликује се транзицијама на 
позицијама 16362 и 239. Овој подхаплогрупи припадају три хаплотипа која су 
уочена код четири испитаника. Један од ових хаплотипова садржи повратну 
транзицију на позицији 11719 у оквиру кодирајућег региона. С обзиром да је 
транзиција на овој позицији дијагностичка за све хаплотипове који припадају 
суперхаплогрупи R0, припадност овог хаплотипа подхаплогрупи H6 је било 
могуће утврдити на основу полиморфизама на позицијама 7028, 16362 и 239. 
Диверзификацијом гране која се од предачког хаплотипа разликује 
транзицијом на позицији 195, настаје низ подхаплогрупа: подхаплогрупа H8 
представљена хаплотипом код једног испитаника и за коју су карактеристичне 
транзиције на позицијама 16362, 16288 и 146, подхаплогрупа H11 представљена 
са три хаплотипа код три испитаника и за коју је карактеристична транзиција на 
позицији 16311, и подхаплогрупа H12, представљена једним хаплотипом, која се 
одликује транзицијом на позицији 16287. 
Хаплотип у оквиру подхаплогрупе R0а1 детектован је код једног 
испитаника и одликује се транзицијама на позицијама 16126, 16248, 16311, 16355, 
16362, 146 и 152 (Слика 4.10). Четири хаплотипа су сврстана у хаплогрупу HV 
која се од сестринске хаплогрупе H разликује на основу полиморфизма на 
позицији 7028. Хаплогрупи HV припада и хаплотип који је сврстан у 
подхаплогрупу HV2 за коју су карактеристичне транзиције на позицијама 16217, 
73 и 152. Грана која од предачког хаплотипа HV води ка сестринској хаплогрупи 
HV0, одликује се транзицијама на позицијама 16298 и 72. Ова хаплогрупа је 
представљена хаплотипом једног испитаника. Сестринска хаплогрупа V је 
представљена са два хаплотипа уочена код три јединке. Док се један V хаплотип 
одликује карактеристичним транзицијама на позицијама 16298 и 72, други 
хаплотип, који је присутан код два испитаника и који заузима засебну грану, 
одликује се повратним мутацијама на позицијама 72 и 73. Припадност овог 
хаплотипа хаплогрупи V је потврђена присуством одговарајућих полиморфизама 
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на позицији 16298 у оквиру HVS-I региона, као и на позицијама 11719 и 4580 у 
оквиру кодирајућег региона мтДНК. 
4.3.1.2.Суперхаплогрупа U 
На Слици 4.11 је представљена хаплотип мрежа 35 хаплотипова у оквиру 
суперхаплогрупе U која обухвата хаплогрупе U и K. Ову суперхаплогрупу, која се 
одликује дијагностичком транзицијом на позицији 12308 (Слика 4.9), 
карактерише висока варијабилност. Сви хаплотипови у суперхаплогрупи U 
организовани су у низ јасно издвојених линија и настали су од хипотетичког 
хаплотипа који није детектован у узорку српске популације. За разлику од 
генеолошких односа хаплотипова хаплогрупе H са звездоликом организацијом у 
хаплотип мрежи, која указује на скорашњу експанзију популације, генеолошки 
односи хаплотипова суперхаплогрупе U упућују на древну експанзију популација, 
након чега су изворни хаплотипови изумрли или су у популацијама заступљени са 
јако малом учесталошћу, а данас постоји велики број изведених хаплотипова.  
На приказаној мрежи се разликује неколико јасно издвојених 
подхаплогрупа. Хаплогрупи K, коју карактеришу транзиције на позицијама 16224 
и 16311, припада девет хаплотипова пронађених код једанаест испитаника од 
којих се већина сврстава у четири подхаплогрупе K1а*, K1b1c, K1b2 и K2. Два 
хаплотипа припадају подхаплогрупи K1а* и одликују се карактеристичном 
транзицијом на позицији 16093. Подхаплогрупа K1b1c, која се одликује 
карактеристичном транзицијом на позицији 94, у анализираном узорку српске 
популације је заступљена са једним хаплотипом код три испитаника. Два 
хаплотипа код два испитаника припадају подхаплогрупи K1b2 која се одликује 
транзицијама на позицијама 146 и 195. Подхаплогрупа K2, која се одликује 
карактеристичном транзицијом на позицији 146, у анализираном узорку српске 
популације је заступљена са једним хаплотипом код једне особе. 
Подхаплогрупа U4, која је у српској популацији представљена са 11 
хаплотипова детектованих код 12 испитаника, разликује се од хипотетичког 
предачког хаплотипа ове хаплогрупе на основу транзиција на позицијама 16356 и 
195. Три хаплотипа детектована код три испитаника, сврстана су у подхаплогрупу 


















Слика 4.11. Хаплотип мрежа хаплотипова детектованих у узорку српске популације који 
припадају суперхаплогрупи U која обухвата хаплогрупе U и K. Хипотетички предачки 




транзиције на позицији 310 сврстана у подхаплогрупу U4а2. 
Подхаплогрупа U5, која је у анализираном узорку српске популације 
представљена са осам хаплотипова код девет испитаника, разликује се од 
хипотетичког предачког хаплотипа суперхаплогрупе U на основу транзиција на 
позицијама 16192 и 16270, од којих полиморфизам на позицији 16270 
детерминише припадност овој подхаплогрупи. Подхаплогрупа U5 садржи две 
гране, U5а и U5b. Полиморфизми на основу којих је утврђена припадност овим 
подхаплогрупама су на позицијама 16256 (U5а) и 150 (U5b). Остале 
подхаплогрупе, U1, U2е, U3, U7 и U8а, које су ретке како у српској тако и у 
другим европским популацијама, у анализираном узорку српске популације су 
представљене са по једним до два хаплотипа детектованим код једног до два 
испитаника. 
4.3.1.3. Суперхаплогрупа JT 
На Слици 4.12 је представљена хаплотип мрежа 17 хаплотипова у оквиру 
суперхаплогрупе ЈТ, односно хаплогрупа Ј и Т. Ови хаплотипови детектовани су 
код 22 испитаника. Припадност суперхаплогрупи ЈТ детерминисана је 
полиморфизмом на позицији 16126, док је припадност хаплогрупама Ј и Т 
одређена полиморфизмима на позицијама 16069 и 295 (хаплогрупа Ј) и 16294 
(хаплогрупа Т) (Слика 4.9). Хаплогрупа Ј је у анализираном узорку српске 
популације представљена са 10 хаплотипова код 14 испитаника. Унутар ове 
хаплогрупе јасно се могу разликовати три гране које воде порекло од 
хипотетичког предачког хаплотипа, Ј1b, J1c и Ј2 (Слика 4.12). Подхаплогрупа 
Ј1b представљена са три хаплотипа и уочена код пет испитаника одликује се 
карактеристичном транзицијом на позицији 16145. Грана која од предачког 
хаплотипа води ка подхаплогрупи J1c одликује се транзицијом на позицији 185. 
Овој подхаплогрупи припада пет хаплотипова који су уочени код седам 
испитаника. Подхаплогрупа Ј2, представљена са два хаплотипа код два 
испитаника, одликује се транзицијом на позицији 150. 
Хаплогрупа Т је у анализираном узорку српске популације представљена са 
седам хаплотипова детектованих код осам испитаника. У оквиру ове хаплогрупе 
постоји подела на две подхаплогрупе: Т1 и Т2. Припадност подхаплогрупи Т1 је 
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детерминисана транзицијама на позицијама 16163, 16186 и 16189 и у њу су 
сврстана три хаплотипа уочена код четири испитаника. Припадност 
подхаплогрупи Т2 је детерминисана транзицијом на позицији 16296 и она је 
детектована код три испитаника код којих су уочена три хаплотипа. 
 
Слика 4.12. Хаплотип мрежа хаплотипова детектованих у узорку српске популације који 
припадају суперхаплогрупи ЈТ која обухвата хаплогрупе Ј и Т. Хипотетички предачки 
хаплотипови који нису детектовани у популацији обележени су малим црвеним квадратима. 
4.3.1.4. (Под)хаплогрупе N1, W и X2b 
На Слици 4.13 представљена је хаплотип мрежа 12 хаплотипова који 
припадају (под)хаплогрупама које директно потичу од суперхаплогрупе N: N1 
(N1a, N1b и I), W и X2b. Наведене (под)хаплогрупе имају заједничку 
карактеристичну транзицију на позицији 16223 (Слика 4.9). На приказаној 
хаплотип мрежи јасно се раздваја пет различитих грана. Подхаплогрупа N1a, коју 
одликују транзиције на позицијама 16172, 16223, 16248, 16355, 152 и 199, као и 
трансверзија на позицији 16147, представљена је са два хаплотипа који се 
међусобно разликују по типу трансверзије на позицији 16147. Припадност 
подхаплогрупи N1b је детерминисана транзицијама на позицијама 16145, 16223 и 
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16390, као и трансверзијом на позицији 16176. Ова подхаплогрупа је 
представљена са два хаплотипа који се међусобно разликују по типу трансверзије 
на позицији 16176. 
 
Слика 4.13. Хаплотип мрежа хаплотипова детектованих у српској популацији који припадају 
хаплогрупама N1 (N1a, N1b и I), W и X2b. Хипотетички предачки хаплотипови који нису 
детектовани у популацији обележени су малим црвеним квадратима. 
 Подхаплогрупа I5, коју одликују транзиције на позицијама 16129, 16148, 
16223, 199 и 250, представљена је једним хаплотипом. Хаплогрупа W је присутна 
у анализираном узорку српске популације са четири хаплотипа и њу одликују 
транзиције на позицијама 16223, 16292, 189, 195, 204 и 207 (Слика 4.9). Три од 
ова четири хаплотипа су сврстана у подхаплогрупу W3'5 коју одликује и 
транзиција на позицији 194. Припадност хаплогрупи X2b је детерминисана 
транзицијама на позицијама 16189, 16223, 16278 и 153 и у анализираном узорку 




4.3.1.5. Неевропске подхаплогрупе L2a1 и D4 
На хаплотип мрежи на Слици 4.9 могу се уочити два хаплотипа присутна 
код по једног испитаника, који припадају неевропским подхаплогрупама L2a1 и 
D4. Хаплотип који припада источноазијској подхаплогрупи D4 [132] одваја се у 
засебну грану и одликује се транзицијом на позицији 16362, као и повратном 
мутацијом на позицији 16223.  
Хаплотип подхаплогрупе L2a1 у мрежи је смештен у грану у којој дели 
заједнички предачки хаплотип са подхаплогрупом X2b. Међутим, ова мрежа, 
конструисана на основу полиморфизама HVS-I и HVS-II региона, као и 
кодирајућег региона мтДНК на позицијама 7028, 11719 и 12308, не одговара 
опште прихваћеној филогенији наведених подхаплогрупа. За позиционирање 
L2a1 у хаплотип мрежи, у складу са прихваћеном филогенијом хаплогрупе L, 
неопходно је анализирати већи број полиморфизама кодирајућег региона који 
служе за дефинисање припадности овој хаплогрупи. Припадност ових 
хаплотипова је стога потврђена додатним анализама полиморфизама кодирајућег 
региона дијагностичких за испитиване хаплогрупе применом PCR-RFLP методе. 
4.3.2. Порекло и генеолошки односи ретких хаплотипова 
детектованих у српској популацији 
Поред (под)хаплогрупа уобичајених за европске популације, у малом 
проценту у анализираном и обједињеном узорку српске популације детектовани 
су и тзв. ретки хаплотипови који припадају ретким (под)хаплогрупама: R0a, N1а, 
N1b, I1, I5, W, X2b, HV2 и L2а1. Повећан степен генетичког диверзитета ових 
(под)хаплогрупа у одређеном региону може указивати на то да су оне настале у 
тим регионима. Утврђивање центара порекла, односно изворних популација 
(под)хапогрупа, од великог је значаја за праћење токова миграција и протока гена 
између различитих популација и у том смислу су ретке (под)хаплогрупе 
информативније од широко распрострањених хаплотипова/хаплогрупа. Стога је, 
у циљу утврђивања потенцијалних центара порекла ретких (под)хаплогрупа у 
српској популацији, утврђен степен њиховог генетичког диверзитета у 
различитим регионима Евроазије, као и у Африци. Степен генетичког 
диверзитета је утврђен на основу варијабилности доступних секвенци HVS-I и 
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HVS-I/HVS-II региона хаплотипова који припадају наведеним (под)хаплогрупама. 
Вредности параметара генетичке разноврсности ретких (под)хаплогрупа (R0a, 
N1а, N1b, I1, I5, W, X2b, HV2 и L2а1) у различитим географским регионима су 
приказани у Табели 8.12 (Прилог). 
Затим су, на основу варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона 
хаплотипова који припадају ретким (под)хаплогрупама, утврђени њихови 
генеолошки односи. За конструкцију хаплотип мрежа су коришћени сви 
хаплотипови доступни у европским популацијама. Коришћени су ретки 
хаплотипови из српске популације који су детектовани у испитиваном узорку 
српске популације, као и ретки хаплотипови из српске популације који су 
објављени у другим студијама [163, 203, 239]. Хаплотип мреже на којима су 
представљени генеолошки односи ретких (под)хаплорупа представљени су за 
сваку (под)хаплогрупу засебно. 
4.3.2.1. Подхаплогрупа R0a 
Према подацима из литературе, хаплотипови који припадају 
подхаплогрупи R0a су чести на Арабијском полуострву где се јављају са 
учесталошћу до 17% [240, 241]. У складу са тим, највећи број хаплотипова ове 
подхаплогрупе је пореклом са Блиског истока (Табела 8.12, Прилог). Ова 
подхаплогрупа је присутна са релативно високом учесталошћу и у Африци, 
тачније на Афричком рогу [131]. 
 Када се посматрају вредности параметара генетичке разноврсности 
подхаплогрупе R0а у различитим географским регионима, добијенe на основу 
анализе HVS-I односно HVS-I и HVS-II региона, највише вредности параметра 
разноврсност хаплотипова уочене су у популацијама на Блиском истоку, као и на 
Апенинском полуострву (Табела 8.12, Прилог). Такође, изузетно високе 
вредности овог параметра постоје и у Африци и на Балканском полуострву. У 
Европи, највећа учесталост ове подхаплогрупе је уочена на Апенинском и 
Балканском полуострву (Табела 8.12, Прилог). У регионима источне и западне 
Европе, R0а хаплотипови су детектовани код малог броја јединки, те се високе 
вредности параметара генетичке разноврсности у овим регионима морају узети са 
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резервом. Резултати ове анализе могу указивати на правце миграција са Блиског 
истока у Европу преко Балканског и Апенинског полуострва. 
На Слици 4.14 приказани су генеолошки односи хаплотипова који 
припадају подхаплогрупи R0a. За конструкцију хаплотип мреже је коришћена 
варијабилност секвенци HVS-I и HVS-II региона, а број јединки код којих је 
детектовано 147 хаплотипова ове подхаплогрупе био је 299. Према нашој студији 
и другим литературним подацима, у српској популацији је до сада пронађен само 
један хаплотип који припада подхаплогрупи R0a (Sb_98). Детектовани хаплотип 
испитаника Sb_98 се од предачког хаплотипа разликује на основу транзиције на 
пoзицији 16248 (Слика 4.14). Предачки хаплотип је установљен код 11 
испитаника који су већином пореклом са Балканског полуострва, али је овај 
хаплотип заступљен и у средњој Европи, на Апенинском и Арабијском 
полуострву и северној Африци. Сличан резултат се добија и када се хаплотип 
мрежа конструише на основу варијабилности секвенце само HVS-I региона у коју 
је било укључено 334 особе код којих је детектовано 108 хаплотипова (Слика 8.2, 
Прилог). У овој хаплотип мрежи, предачки хаплотип је детектован код 38 
испитаника од којих највећи број води порекло са Арабијског и Балканског 
полуострва. Предачки хаплотип је установљен и код особе која је живела на 
територији данашње Данске током касног римског гвозденог доба (200-270 
године н.е.) за коју није поуздано утврђено да ли је у Данску доспела из 
југоисточне Европе, Блиског истока или Африке, односно није са сигурношћу 




Слика 4.14. Хаплотип мрежа хаплотипова који припадају подхаплогрупи R0a. Мрежа је 
реконструисана на основу варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона код 299 јединки на 
основу чега је детектовано 147 хаплотипова. Географско порекло хаплотипова приказано је у 
легенди. Светлоплавом бојом обележен је хаплотип детектован у српској популацији. 





4.3.2.2. Подхаплогрупе N1a и N1b 
Подхаплогрупа N1a је у савременим популацијама присутна са веома 
ниском учесталошћу која се креће од око 1% у различитим европским 
популацијама [130] до 2.3% на Арабијском полуострву [240]. 
Када се посматрају вредности параметара генетичке разноврсности 
подхаплогрупе N1а у различитим географским регионима, добијени на основу 
анализе HVS-I односно HVS-I и HVS-II региона, највеће вредности параметра 
разноврсност хаплотипова показују региони Блиског истока и Апенинског 
полуострва (Табела 8.12, Прилог). Такође, високе вредности параметара 
нуклеотидна разноврсност и средњи број разлика између парова хаплотипова 
могу се уочити на Апенинском полуострву, Блиском истоку, као и у северној 
Европи и Азији, што указује на то да су у овим регионима присутни хаплотипови 
који се међу собом више разликују него хаплотипови присутни у другим 
регионима, а који се одликују сличним вредностима за параметар разноврсност 
хаплотипова. Балканско полуострво одликују нешто ниже вредности 
нуклеотидне разноврсности и средњег броја разлика између парова хаплотипова 
у односу на наведене регионе (Табела 8.12, Прилог). 
Према литературним подацима, данас ретка подхаплогрупа N1а била је 
заступљена са високом учесталошћу у популацијама фармера које су насељавале 
средњу Европу током раног неолита [243]. Стога се присуство ове подхаплогрупе 
у Европи везује за неолитске миграције фармера са Блиског истока у Европу [119, 
123]. Раније филогеографске анализе савремених и древних N1а хаплотипова су 
указале на постојање три N1а гране: европске, средњеазијске и 
афричко/јужноазијске [244]. Већина хаплотипова ове подхаплогрупе, 
детектованих до сада у неолитским популацијама фармера, припадају европској 
или средњеазијској грани [244] (Слике 4.15 и 8.3, Прилог). 
У српској популацији, подхаплогрупа N1а је заступљена са пет различитих 
хаплотипова (Слика 4.15). Два хаплотипа (испитаник Sb_154 и AY005759.1 [239]) 
одликују се трансверзијом C у А на позицији 16147 и припадају европској грани 
подхаплогрупе N1а. Хаплотип испитаника Sb_154 је идентичан хаплотиповима 
пореклом из источне, северне, средње Европе, као и са Балканског полуострва. 




Слика 4.15. Хаплотип мрежа подхаплогрупе N1a. Мрежа је реконструисана на основу 
варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона код 206 јединки на основу којих је детектовано 
118 хаплотипова. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.14. Светло 
плавом бојом обележени су хаплотипови детектовани у српској популацији. Хипотетички предачки 




[203] и AY005752.1 [239]) припадају афричко/јужноазијској грани подхаплогрупе 
N1а која се одликује трансверзијом C у G на позицији 16147 (Слика 4.15). 16147G 
грана подхаплогрупе N1а, поред хаплотипова пореклом из Блиског истока и 
Африке, обухвата и хаплотипове детектоване код 15 особа пореклом из Европе, и 
то већином са Балканског полуострва. Један од ових хаплотипова установљен је 
код особе која је живела пре око четири хиљаде година, у периоду раног 
бронзаног доба, на територији данашње Русије (RISE555) [125]. Хаплотип који се 
од афричко/јужноазијске гране N1а разликује на основу трансверзије C у G на 
позицији 16147, детектован је код две древне јединке старости од око пет хиљада 
година које припадају популацијама фармера из неолита и пронађене су у 
различитим регионима - једна је припадала култури линеарно тракасте керамике 
са територије данашње Немачке (Hal34), а друга Els Trocs култури са територије 
данашње Шпаније (Troc5) [123]. Трећи носилац овог хаплотипа пореклом је са 
Арабијског полуострва. 
Хаплотип мрежa подхаплогрупе N1а, конструисанa на основу 
варијабилности HVS-I региона (Слика 8.3, Прилог), очекивано је укључила већи 
број јединки (395 особа код којих је детектовано 129 хаплотипова) чиме је 
повећана величина узорка за савремене популације, као и и број јединки пореклом 
из различитих древних популација. То је омогућило стицање бољег увида у 
заступљеност појединих линија ове подхаплогрупе у различитим регионима 
Европе, како данас, тако и током различитих ранијих временских периода. У овој 
мрежи, број хаплотипова у српској популацији је четири пошто се хаплотип Sb_33 
не може раздвојити од хаплотипа AY005752.1 само на основу полиморфизама 
HVS-I региона. Хаплотип испитаника Sb_154 је осим на Балканском полуострву, 
северној и источној Европи присутан и у популацијама са Апенинског и 
Пиринејског полуострва, као и у популацијама Азије и Блиског истока (Слика 8.3, 
Прилог). Поред тога детектован је и код шест јединки које су живеле у раном 
неолиту на територији данашње Немачке и Шведске [46, 119, 123, 243]. У ових 
шест налаза убраја се и хаплотип особе пореклом са територије данашње 
Немачке, која је живела пре око пет хиљада година, а чији се хаплотип разликовао 
од хаплотипа испитаника Sb_154 на основу транзиције на позицији 152 (Слика 
4.15). Генеолошки односи осталих хаплотипова у српској популацији не разликују 
100 
 
се од односа утврђених на основу варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II 
региона (Слика 4.15). 
Као и у случају подхаплогрупе N1а, подхаплогрупа N1b је ретка у Европи, 
при чему је са највећом учесталошћу присутна на Балканском полуострву где 
достиже заступљеност до скоро 3% [130]. Двоструко већа учесталост 
подхаплогрупе N1b је уочена на Блиском истоку (до скоро 6%, [130]), који се и 
одликује највећом учесталошћу ове подхаплогрупе. У складу са тим, највећи број 
јединки код којих су детектовани хаплотипови ове подхаплогрупе, као и највећи 
број различитих N1b хаплотипова, уочен је управо на Блиском истоку. Вредност 
параметра разноврсност хаплотипова подхаплогрупе N1b, добијена на основу 
анализе HVS-I односно HVS-I и HVS-II региона, такође је највиша на Блиском 
истоку, али је висока вредност овог параметра уочена и на Балканском 
полуострву (Табела 8.12, Прилог). Највишим вредностима параметара 
нуклеотидна разноврсност и средњи број разлика између парова хаплотипова, 
добијених на основу анализе само HVS-I региона, одликује се регион средње 
Европе, а када се у анализу укључе оба хиперваријабилна региона, високе 
вредности ових параметара су добијене и за регионе Балканског и Пиринејског 
полуострва (Табела 8.12, Прилог). Високе вредности параметара генетичке 
разноврсности, добијене за регионе северне Европе и Африке, могу се занемарити 
због тога што су у наведеним регионима N1b хаплотипови детектовани код малог 
броја испитаника. 
 На Слици 4.16 представљена је хаплотип мрежа подхаплогрупе N1b која је 
реконструисана на основу варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона. Од 
92 хаплотипа коришћених за конструкцију хаплотип мреже подхаплогрупе N1b 
(присутних код 204 особе), четири хаплотипа потичу из српске популације. 
Хаплотип испитаника Sb_143 је идентичан са четири хаплотипа који воде 
порекло из јужне Европе и то са Балканског и Апенинског полуострва. Овај 
хаплотип припада грани која се одликује трансверзијом С у А на позицији 16176 
и у оквиру које су детектовани хаплотипови који већином воде порекло са 
Блиског истока и припадају групи Ашкенази Јевреја, док су остали пореклом из 
средње Европе, Балканског и Апенинског полуострва. У оквиру 16176А гране 
налази се и хаплотип две особе германског племена Ломбарда које је насељавало 
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Слика 4.16. Хаплотип мрежа подхаплогрупе N1b. Мрежа је реконструисана на основу 
варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона код 204 јединке на основу чега су детектована 92 
хаплотипа. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.14. Светло плавом 
бојом обележени су хаплотипови детектовани у српској популацији. Хипотетички предачки 





територију Панонске низије у VIII в.н.е. [245]. Преостала три хаплотипа ове 
подхаплогрупе у српској популацији, Sb_51, VP88 [203] и SS22 [163], 
позиционирани су у оквиру гране коју карактерише транзиција на позицији 152 и 
они се, као и већина хаплотипова приказаних на овој мрежи, одликују 
трансверзијом C у G на позицији 16176. 
Поред тога, ова три хаплотипа су груписана заједно у оквиру линије коју 
карактеришу транзиције на позицијама 16244 и 146 и која је распрострањена 
претежно на Балканском полуострву, а присутна је и код једне особе пореклом из 
средње Европе. За конструкцију хаплотип мреже подхаплогрупе N1b (Слика. 8.4, 
Прилог), на основу варијабилности секвенце HVS-I региона, коришћено је 93 
хаплотипа детектованих код 278 јединки. Од тога, три хаплотипа су пореклом из 
српске популације и њихови генеолошки односи се не разликују од односа 
утврђених на основу варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона (Слика 
4.16). 
4.3.2.3.Хаплогрупа I 
Повишена учесталост хаплогрупе I уочена је у северној (од 2.46%-4.81%) и 
средњој (0.80%-3.61%) Европи [100]. Највећи број особа код којих је детектована 
подхаплогрупа I1 насељено је у северној (HVS-I/HVS-II), односно у северној и 
западној Европи (HVS-I), док је највећи број хаплотипова присутан у северној 
(HVS-I/HVS-II), односно у западној Европи (HVS-I) (Табела 8.12, Прилог). 
Међутим, и поред тога, наведени региони се не одликују највишим вредностима 
параметара генетичке разноврсности. Највише вредности ових параметара 
добијене на основу варијабилности и HVS-I и HVS-I/HVS-II региона, детектују се 
на Блиском истоку, а изузетак је разноврсност хаплотипова добијена на основу 
HVS-I/HVS-II региона која, иако има високе вредност и у овом региону, највишу 
вредност показује у западној Европи (Табела 8.12, Прилог). Чињеница да се 
високе вредности параметара генетичке разноврсности за подхаплогрупу I1 
детектују на Блиском истоку (Табела 8.12, Прилог) одговара претпоставци да је 
хаплогрупа I настала током последњег леденог максимума управо у овом региону 
[100]. У анализама које су укључиле само HVS-I регион, Балканско полуострво 
показује веће вредности параметара генетичке разноврсности у односу на 
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северну Европу у којој је детектован највећи број јединки које припадају I1 
подхаплогрупи, а додатно се уочавају и високе вредности осталих параметара 
генетичке разноврсности у овом региону (Табела 8.12, Прилог). У анализама које 
су укључиле оба хиперваријабилна региона, вредности параметара генетичке 
разноврсности за Балканско полуострво и северну Европу су упоредиве. Ови 
подаци су у сагласности са литературним налазима према којима је 
подхаплогрупа I1 заједно са I2’3, I5, W3, W4 и W5, настала на Блиском истоку, 
пре око 12-18 хиљада година, одакле се миграцијама током касног глацијала 
ширила у Европу ка њеним северним деловима, највероватније преко Балканског 
полуострва [100]. Високе вредности параметара генетичке разноврсности у Азији 
морају се занемарити због мале величине узорка. 
На Слици 4.17 представљена је генеологија 141 хаплотипа детектованих 
код 339 јединки у оквиру подхаплогрупе I1, а чији су односи реконструисани на 
основу варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона. У српској популацији је 
код две особе присутан идентичан хаплотип ове подхаплогрупе (VP42 [203]). 
Један од хаплотипова већином је присутан у јужној и северној Европи, али се 
јавља и у Африци, на Блиском истоку, као и код једне јединке која је живела пре 
око две хиљаде година на територији данашње Немачке и припадала је 
Уњетичкој култури бронзаног доба [119]. Од овог хаплотипа се одваја грана коју 
карактерише транзиција на позицији 16391, а хаплотипови који припадају овој 
грани претежно су присутни у северној Европи. Овој грани припада и једини 
хаплотип подхаплогрупе I1 детектован у српској популацији који карактерише 
транзиција на позицији 16311. Идентичан хаплотип је детектован код особа 
пореклом из Италије и са Сицилије. На слици 8.5 (Прилог) приказана је хаплотип 
мрежа подхаплогрупе I1 конструисана на основу варијабилности секвенце HVS-I 
региона. Иако су секвенце HVS-I региона доступне за скоро двоструко већи број 
јединки у односу на број доступних секвенци оба хиперваријабилна региона (639 
јединки), број хаплотипова је остао исти (141), и њихови генеолошки односи су 
нешто измењени у односу на оне који су добијени коришћењем варијабилности 
оба хиперваријабилна региона (Слика 4.17), услед умањене резолуције. То се 
види и на примеру јединог хаплотипа који припада овој подхаплогрупи у српској 
популацији. Наиме, он се у овој мрежи групише са хаплотиповима детектованим 
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Слика 4.17. Хаплотип мрежа подхаплогрупе I1. Мрежа је реконструисана на основу 
варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона код 339 јединки на основу чега је детектован 141 
хаплотип. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.14. Светло плавом 
бојом обележени су хаплотипови детектовани у српској популацији. Хипотетички предачки 




код још осам особа пореклом из северне, средње и источне Европе, Апенинског 
полуострва и Сицилије. Стога ове резултате треба узети са резервом. 
Olivieri и сар. су, испитујући порекло и старост ретких хаплогрупа I и W, 
утврдили да је подхаплогрупа I5 друга по учесталости у хаплогрупи I у оквиру 
које су дефинисали подкладе карактеристичне за Блиски исток (I5a2a и I5b) и 
Европу (I5a1) [100]. Једини I5 хаплотип у српској популацији (Sb_173, Табела 8.1, 
Прилог) одликује се транзицијом на позицији 16148 која је карактеристична за 
подхаплогрупу I5а, док се припадност хаплотипова европској подклади I5a1 може 
утврдити само анализом одговарајућих полиморфизама кодирајућег региона 
мтДНК. Највећи број особа носилаца хаплотипова из подхаплогрупе I5 
детектован је у западној Европи (HVS-I), односно на Блиском истоку (HVS-I/HVS-
II), али и на Балканском и Апенинском полуострву (HVS-I и HVS-I/HVS-II). На 
Балканском и Апенинском (HVS-I), односно на Апенинском полуострву (HVS-
I/HVS-II), установљен је и највећи број хаплотипова који припадају овој 
подхаплогрупи, те се ова полуострва одликују високим вредностима свих 
параметара генетичке разноврсности (HVS-I и HVS-I/HVS-II) (Табела 8.12, 
Прилог). Међутим, велики број хаплотипова је уочен и у средњој и западној 
Европи (HVS-I), односно у средњој Европи, на Балканском полуострву и на 
Блиском истоку (HVS-I/HVS-II), при чему су највише вредности свих параметара 
генетичке разноврсности одређене у средњој Европи (Табела 8.12, Прилог). 
Високе вредности генетичке разноврсности у Африци морају се занемарити због 
малог броја носилаца ове подхаплогрупе. С обзиром да је у западној Европи 
присутан велики број особа са хаплотиповима подхаплогрупе I5, а да се у том 
региону уочавају релативно ниске вредности параметара генетичке разноврсности 
у односу на јужну и средњу Европу (Табела 8.12, Прилог), може се претпоставити 
да је релативно висока учесталост ове подхаплогрупе у западној Европи 
последица ефекта оснивача или генетичког дрифта. 
За конструкцију хаплотип мреже подхаплогрупе I5 (Слика 4.18), на основу 
варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона, коришћено је 68 хаплотипова 
детектованих код 131 јединке. Хаплотип испитаника Sb_173 је груписан са 
хаплотиповима из јужне Европе и то већином са Балканског полуострва (Босна и 



























 Слика 4.18. Хаплотип мрежа подхаплогрупе I5. Мрежа је реконструисана на основу 
варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона код 131 јединке на основу чега је детектовано 68 
хаплотипова. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.14. Светло 
плавом бојом обележени су хаплотипови детектовани у српској популацији. Хипотетички 





(Прилог) представљена је хаплотип мрежа подхаплогрупе I5 која је 
реконструисана на основу варијабилности секвенце HVS-I региона. На мрежи су 
представљена 73 хаплотипа детектована код 287 јединки. Хаплотип испитаника 
Sb_173 је идентичан хаплотиповима уоченим код још 11 особа пореклом из јужне 
Европе, и то већином са Балканског полуострва. Идентичан хаплотип пронађен је 
и код јединке из X в.н.е. са територије данашње Мађарске и припадала је 
словенској популацији која је насељавала Панонску низију пре доласка Угара 
[172]. 
4.3.2.4. Хаплогрупа W 
Хаплогрупа W је најзаступљенија у северној, јужној и средњој Европи где 
се јавља са учесталошћу од 4-7% (Табела 8.5, Прилог). Региони у којима је 
детектован највећи број носилаца хаплотипова који припадају подхаплогрупи W 
су северна и средња Европа, као и Балканско полуострво (HVS-I и HVS-I/HVS-II), 
а највећи број хаплотипова ове хаплогрупе детектован је у средњој Европи, а 
затим на Балканском полуострву (HVS-I и HVS-I/HVS-II) (Табела 8.12, Прилог). 
Параметар разноврсност хаплотипова, добијен на основу анализе секвенце HVS-I 
региона, има високе и релативно блиске вредности на Апенинском полуострву, у 
средњој Европи, на Блиском истоку и Балканском полуострву. Када се у анализу 
укључи и варијабилност HVS-II региона, вредности у наведеним регионима расту 
(Табела 8.12, Прилог). Међутим, највиша разноврсност хаплотипова присутна је 
у Азији, а најнижа у северној Европи коју карактерише највећи број особа са 
хаплотиповима из хаплогрупе W. Високе и сличне вредности осталих параметара 
генетичке разноврсности добијене на основу анализе секвенце HVS-I региона 
(нуклеотидна разноврсност и средњи број разлика између парова хаплотипова) се 
могу детектовати на Блиском истоку, Апенинском полуострву, средњој Европи, 
Азији и Балканском полуострву. Укључивањем варијабилности HVS-II региона, 
високе и сличне вредности параметара нуклеотидна разноврсност и средњи број 
разлика између парова хаплотипова задржавају се на Балканском и Апенинском 
полуострву, као у и средњој Европи, Азији и на Блиском истоку (Табела 8.12, 
Прилог). Иако ови подаци не подржавају недвосмислено налаз Olivieri и сар. о 
настанку хаплогрупе W на Блиском истоку [100], може се претпоставити да су 
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Балканско и Апенинско полуострво, заједно са средњом Европом, данашњи 
центри разноврсности хаплогрупе W. Високе вредности мера генетичке 
разноврсности детектоване у Африци морају се занемарити због мале 
учесталости ове хаплогрупе. 
На Слици 4.19 представљени су генеолошки односи 321 хаплотипа, који 
припадају хаплогрупи W, а детектовани су код 651 особе на основу 
варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона. У српској популацији, 
хаплогрупа W је представљена са седам хаплотипова код 11 испитаника. Један од 
хаплотипова у српској популацији (Sb_27) уочен је код 22 особе пореклом из 
различитих региона Европе, северне Африке и Арабијског полуострва, као и код 
две јединке чији су остаци пронађени на територији Немачке. Ове две јединке 
живеле су пре око 3.6 хиљада година и припадале су Уњетичкој култури 
бронзаног доба [QLB39 и QLB41, [119]]. Од овог релативно високо заступљеног 
хаплотипа низом мутација настаје велики број мање заступљених хаплотипова 
међу којима је и хаплотип VP81 детектован у српској популацији [203], а 
одликује се транзицијом на позицији 16093. Хаплотип испитаника Sb_24 је 
такође установљен код 15 особа пореклом претежно са Балканског полуострва. 
Хаплотип испитаника Sb_183 се од овог хаплотипа разликује по транзицијама на 
позицијама 263 и 199 и ова два хаплотипа припадају подхаплогрупи W3b. 
Хаплотип испитаника SS21 [163] је такође присутан код шест особа пореклом 
претежно са Балканског полуострва али и средње Европе (Словачка). Овај 
хаплотип припада подхаплогрупи W1c која је распрострањена широм Европе, а 
од предачког W1 хаплотипа разликује се на основу дијагностичке транзиције на 
позицији 119. У оквиру подхаплогрупе W1c налазе се и хаплотипови три јединке 
које су живеле пре око пет хиљада година, односно током раног неолита, на 
територији данашње Немачке и припадале су Schöningen култури [119]. 
Хаплотип AY005744.1 [239], детектован и код једне особе из Словеније [246], 
класификован је у подхаплогрупу W1h. Хаплотип испитаника Sb_13 и још четири 
особе пореклом из српске популације (AY005764.1 [239], VP83 [203]) такође је 
установљен код по једне особе из Македоније и Босне и Херцеговине. 
На Слици 8.7 (Прилог) приказана је хаплотип мрежа хаплогрупе W 






Слика 4.19. Хаплотип мрежа подхаплогрупе W. Мрежа је реконструисана на основу 
варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона код 651 јединке на основу чега је детектован 
321 хаплотип. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.14. Светло 
плавом бојом обележени су хаплотипови детектовани у српској популацији. Хипотетички 





приказаних хаплотипова, детектованих код 969 испитаника, шест хаплотипова је 
присутно код 11 особа пореклом из српске популације. Хаплотип испитаника 
Sb_27 је такође присутан у подручју целе Европе, али и Блиског истока и Азије. 
Овај хаплотип је уочен и код јединки које су живеле у различитим регионима 
Европе током различитих временских периода: у средњој Европи и Пиринејском 
полуострву током раног неолита [112, 119, 124], у средњој и источној Европи 
током касног неолита [119, 247], средњој и северној Европи током бронзаног доба 
[119, 125], средњој Европи и Пиринејском полуострву током гвозденог доба [167, 
248], као и западној Европи у раном средњем веку [249]. Када се анализира само 
варијабилности секвенце HVS-I региона, хаплотипови испитаника Sb_24 и Sb_183 
не могу се разликовати и њихови генеолошки односи су непромењени у односу на 
претходно описане односе приказане на Слици 4.19. Исто важи и за остале 
хаплотипове детектоване у српској популацији, при чему је хаплотип особе VP81 
[203] детектован код још осам јединки од којих су три живеле током раног 
неолита у средњој Европи [44, 119, 124], док су остали присутни у савременим 
популацијама јужне, северне и источне Европе и Турске. 
4.3.2.5. Подаплогрупа X2b 
Литературни подаци указују да је хаплогрупа X настала на Блиском истоку 
који се уједно одликује и највећом разноврсношћу хаплотипова ове хаплогрупе 
[130]. У савременим популацијама Блиског истока, учесталост хаплогрупе X 
достиже скоро 5%, а код Друза чак и преко 12% [130]. Ова хаплогрупа се дели на 
две велике подхаплогрупе, X1 и X2. У Европи, подхаплогрупа X2 је 
најзаступљенија у јужним деловима (Табела 8.5, Прилог), при чему две 
сестринске подхаплогрупе, X2b и X2c, обухватају једну трећину хаплотипова који 
припадају овој подхаплогрупи [250]. Хаплотипови у српској популацији, 
пронађени у овој студији, припадају подхаплогрупи X2b. 
Иако је највећи број хаплотипова и људи чији хаплотипови припадају 
подхапологрупи X2b детектован на Балканском полуострву, велики број 
хаплотипова носилаца хаплотипова ове подхаплогрупе уочен је и на Апенинском 
и Пиринејском полуострву (HVS-I и HVS-I/HVS-II, Табела 8.12, Прилог). Када се 
посматрају вредности параметара генетичке разноврсности подхаплогрупе X2b, 
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добијени на основу анализе секвенце HVS-I региона, највиша вредност се 
детектује на Балканском полуострву. Високе вредности показују и источна и 
средња Европа. Према параметрима нуклеотидна разноврсност и средњи број 
разлика између парова хаплотипова, највећу варијабилност показују источна 
Европа, а затим Балканско полуострво. Након укључивања секвенце HVS-II 
региона мтДНК, највећа разноврсност хаплотипова уочава се на Апенинском и 
Балканском полуострву, као и у средњој Европи, док се највише вредности 
нуклеотидне разноврсности и средњег броја разлика између парова хаплотипова 
детектују на Балканском полуострву (Табела 8.12, Прилог). Иако се за 
хаплогрупу X сматра да је настала на Блиском истоку, за подхаплогрупе X2b, X2c 
и X2d се претпоставља да су настале у Европи [130]. На основу резултата по 
којима је јужна Европа регион у ком постоји највећа учесталост подхаплогрупе 
X2b и уједно висока генетичка разноврсност, може да се претпостави да је јужна 
Европа место њеног порекла (Табеле 8.5 и 8.12, Прилог). Високе вредности 
генетичке разноврсности у Африци морају се занемарити због мале учесталости 
ове подхаплогрупе. 
Слика 4.20 приказује хаплотип мрежу подхаплогрупе X2b конструисану на 
основу варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона. Од укупно 154 
хаплотипа код 280 јединки, четири хаплотипа су присутна у српској популацији 
код исто толико особа. Хаплотип испитаника Sb_36 је установљен код особа 
претежно из јужне, али и северне Европе, као и код јединки непознатог порекла. 
Он је такође детектован и код три јединке које су живеле на територији данашње 
Немачке током различитих временских периода – током раног неолита 
(Schöningen култура), средњег неолита (Salzmünde култура) и касног неолита 
(култура линеарне керамике) [119, 123]. Хаплотип испитаника VP85 [203] се од 
хаплотипа испитаника Sb_36 разликује на основу трансверзије С у А на позицији 
16184, док хаплотип испитаника Sb_137 припада грани која се од наведеног 
хаплотипа разликује на основу транзиције на позицији 153. У оквиру ове гране су 
груписани хаплотипови који су већином пореклом из јужне Европе, мада су 
присутни и хаплотипови пореклом из северне и западне Европе, као и са Блиског 
истока. Хаплотип испитаника Sb_185 је позициониран са хаплотиповима који 
претежно воде порекло из јужне Европе. 
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Слика 4.20. Хаплотип мрежа подхаплогрупе X2b. Мрежа је реконструисана на основу 
варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона код 280 јединки на основу чега је детектовано 154 
хаплотипа. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.14. Светло плавом 
бојом обележени су хаплотипови детектовани у српској популацији. Хипотетички предачки 




 На Слици 8.8 (Прилог) приказана је хаплотип мрежа од 140 хаплотипова 
код 448 испитаника који припадају подхаплогрупи X2b, а мрежа је заснована на 
варијабилности секвенце HVS-I региона. Генеолошки односи четири хаплотипа 
детектованих у српској популацији слични су односима приказаним на Слици 
4.20 утврђеним на основу варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона. 
Најзаступљенији хаплотип, код испитаника Sb_36, уочен је код великог броја 
особа пореклом из претежно јужне, али и западне и северне Европе. Поред тога, 
овај хаплотип је детектован и код већег броја јединки пореклом из древних 
популација из различитих временских периода – од раног неолита па до средњег 
века, које су живеле на територији средње, јужне и источне Европе. Хаплотип 
испитаника Sb_137 се сада налази у грани која је дефинисана транзицијом на 
позицији 16192, а идентични хаплотип је детектован у популацијама јужне и 
источне Европе. Хаплотип Sb_185 јепозициониран у грани дефинисаној 
транзицијом на позицији 16294 у оквиру које се налазе јединке искључиво 
пореклом из јужне Европе, а идентични хаплотипови су пронађени у 
популацијама Шпаније, Хрватске и Босне и Херцеговине. 
4.3.2.6. Подхаплогрупа HV2 
Подхаплогрупа HV2 је ретка у европским популацијама, а нешто је чешћа у 
популацијама Блиског истока где достиже учесталост од око 2% [251]. Највише 
вредности параметара генетичке разноврсности, добијених на основу анализе 
HVS-I као и HVS-I и HVS-II региона, детектоване су управо на Блиском истоку, а 
на европском континенту вредности су највеће на Балканском полуострву 
(Табела 8.12, Прилог). У осталим регионима Европе, ова подхаплогрупа је 
присутна са ниском учесталошћу, те се високе вредности генетичке 
разноврсности добијене за источну, средњу, западну Европу, као и Азију, морају 
занемарити. Овакав образац, по коме је после Блиског истока највећа 
разноврсност и учесталост подхаплогрупе HV2 на Балканском полуострву, може 
да укаже на правце миграција којима је ова подхаплогрупа са Блиског истока 
стигла у Европу. 
На Слици 4.21 представљена је хаплотип мрежа подхаплогрупе HV2 
конструисана на основу варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона. На 
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мрежи је приказано 30 хаплотипова детектованих код 36 јединки. У српској 
популацији је до сада детектован само један хаплотип који припада 
подхаплогрупи HV2 (Sb_117) а позициониран је у грани која се одликује 
транзицијом на позицији 16261. У овој грани се, поред хаплотипа из српске 
популације, налазе и хаплотипови присутни на Блиском истоку (Иран и Турска) и 
Балканском полуострву (Босна и Херцеговина). На Слици 8.9 (Прилог) приказана 
је хаплотип мрежа са 23 хаплотипа подхаплогрупе HV2 детектованих код 46 
особа, која је конструисана на основу варијабилности секвенце HVS-I региона. 
Генеолошки односи јединог хаплотипа подхаплогрупе HV2 из српске популације 
не разликују се од односа утврђених на основу варијабилности секвенци HVS-I и 
HVS-II региона. 
 
Слика 4.21. Хаплотип мрежа подхаплогрупе HV2. Мрежа је реконструисана на основу 
варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона код 36 јединки на основу чега је детектовано 30 
хаплотипова. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.14. Светло 
плавом бојом обележени су хаплотипови детектовани у српској популацији. Хипотетички 





 МтДНК хаплогрупа L, која је карактеристична за афрички континент, 
данас је са ниском учесталошћу присутна и у европским популацијама. 
Подхаплогрупе L0, L1, L2, L3 и L4 се у европским популацијама јављају са ниским 
учесталостима које се крећу од 0.5% у северној Европи, 0.7% у средњој, па до 3% 
у јужној Европи [128]. У јужној Европи, највећом учесталошћу различитих 
подхаплогрупа у оквиру хаплогрупе L одликује се Пиринејско полуострво (4-6%) 
[128]. 
У српској популацији, подхаплогрупа L2a1 је представљена једним 
хаплотипом испитаника Sb_8. На Слици 4.22 је приказана хаплотип мрежа 
подхаплогрупе L2a1 конструисана на основу варијабилности секвенци HVS-I и 
HVS-II региона, на којој су представљена 253 хаплотипа детектована код 505 
особа. Једини L2a1 хаплотип у српској популацији груписан је са три европска 
хаплотипа која су уочена код особа из Чешке и Словачке. Они заједно чине грану 
која се од предачког хаплотипа разликује на основу транзиције на позицији 
16218, а која је уједно и дијагностичка за подхаплогрупу L2a1k (Слика 4.22). 
Споменути предачки хаплотип је уочен превасходно код особа пореклом из 
Африке, али и код становника са Блиског истока. На Слици 8.10 (Прилог) 
представљена је хаплотип мрежа подхаплогрупе L2a1 конструисана на основу 
варијабилности секвенце HVS-I региона, на којој су представљена 53 од укупно 
450 хаплотипова детектованих код 1238 особа. У овој мрежи, хаплотип Sb_8 се 
налази у истој грани са још пет европских хаплотипова установљених код особа 
пореклом из западно- и јужнословенских популација (чешка, словачка, бугарска 
и хрватска), док је један хаплотип позициониран у овој грани уочен и код 
испитаника из Доминиканске Републике. Ова грана се од предачког хаплотипа 
разликује на основу транзиције на позицији 16223, а европски хаплотипови се од 
афричког хаплотипа, који је такође присутан у овој грани, разликују на основу 
дијагностичке транзиције на позицији 16218. Предачки хаплотип, који је уједно и 
најзаступљенији, детектован је претежно код особа пореклом из Африке, али и из 
Европе (популације Пољске и Португалије) и са Блиског истока. 
Хаплотипови у српској популацији, који се сврставају у ретке 
(под)хаплогрупе, већином се групишу са хаплотиповима пореклом са Балканског 
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Слика 4.22. Хаплотип мрежа подхаплогрупе L2a1. Мрежа је реконструисана на основу 
варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона код 505 јединки на основу чега су детектована 
253 хаплотипа. Хипотетички предачки хаплотипови који нису детектовани у популацији 
обележени су малим црвеним квадратима. Светло плавом бојом обележен је хаплотип 




полуострва. Овај податак, заједно са чињеницом да се високе вредности 
параметара генетичког диверзитета за већину анализираних (под)хаплогрупа 
детектују управо на Балканском полуострву, може да укаже на постојање мтДНК 
линија специфичних за Балканско полуострво. Резултати добијени како анализом 
само HVS-I региона, тако и HVS-I и HVS-II региона, у сагласности су и упућују на 
закључак да Балканско полуострво може бити један од центара 
разноврсности/порекла испитиваних (под)хаплогрупа. Међутим, за извођење 
поузданих закључака неопходно је анализирати и комплетне митогеноме 
испитиваних (под)хаплогрупа. 
4.3.3. Приватни хаплотипови и хаплотипови који су заједнички за 
српску и остале европске популације 
Хаплотипови детектовани у српској популацији, дефинисани на основу 
полиморфизама само HVS-I региона или оба хиперваријабилна региона (HVS-I и 
HVS-II) (Табеле 8.6 и 8.7, Прилог), искоришћени су за утврђивање процентуалне 
заступљености хаплотипова заједничких за српску и друге географски блиске 
и/или удаљене популације, као и за детерминацију хаплотипова који су приватни, 
односно присутни само у српској популацији (Табеле 8.6 и 8.7, Прилог). Ови 
подаци би могли указивати на интензитет протока гена између српске и других 
испитиваних популација, или на друге демографске процесе који су довели до 
садашње дистрибуције хаплотипoва у овим популацијама. 
Од укупног броја хаплотипова дефинисаних на основу варијабилности 
HVS-I региона и детектованих у српској популацији, 71.76% је заједничко са 
другим европским популацијама укључујући и популацију Турске (Слика 4.23.а). 
Од укупног броја хаплотипова у српској популацији, највећи проценат HVS-I 
хаплотипова је заједнички са популацијама јужне Европе (69.41%). Када се 
посматрају популације јужне Европе, од укупног броја хаплотипова у српској 
популацији највећи број HVS-I хаплотипова је дељен са популацијама Балканског 
полуострва (63.53%), док је нешто мањи број заједнички са популацијама 
Апенинског и Пиринејског полуострва (Слика 4.23.б). Са средњом Европом 









































Слика 4.23. Процентуална заступљеност хаплотипова детектованих у српској популацији на 
основу варијабилности секвенци HVS-I и HVS-I/HVSI-II региона који су заједнички за српску и 
остале европске популације груписане на основу: а) поделе Европе на регионе, б) поделе јужне 




























































































Слика 4.24. Заступљеност хаплотипова, дефинисаних на основу варијабилности секвенце HVS-I 
региона, који су заједнички за српску и остале европске популације. У сваком кругу црвеном 
бојом означена је заступљеност хаплотипова који су заједнички за српску и одговарајућу европску 
популацију. Процентуалне заступљености хаплотипова који су заједнички за српску и друге 
европске популације дате су у Табели 8.6, Прилога. 
да се са повећањем географске удаљености смањује и проценат дељених 
хаплотипова, па тако српска популација са источном Европом дели 44.71%, са 
северном Европом 38.82% док са западном Европом дели 37.06% детектованих 
хаплотипова (Слика 4.23.а). Процентуална заступљеност HVS-I хаплотипова 
заједничких за српску и поједине европске популације шематски је приказана на 
Слици 4.24 и у Табели 8.6 Прилога. 
Када се хаплотипови дефинишу на основу варијабилности оба 
хиперваријабилна региона (HVS-I и HVS-II), примећује се углавном сличан тренд 
по коме српска популација највећи број заједничких хаплотипова има са 
популацијама које су јој географски ближе (Слике 4.23.а и 8.11, Прилог). 
Укључивањем додатних полиморфизама који постоје у HVS-II региону, могуће је 
прецизније дефинисати поједине хаплотипове. Међутим, укупна величина узорка 
је у овој процени мања због мањег броја јединки које су анализиране за 
варијабилност HVS-II региона у појединим популацијама, док за неке подаци о 
варијабилности овог мтДНК региона и не постоје (нпр. популације које припадају 
балтичкој и келтској групи, Слика 4.23.в). Стога, укупан проценат заједничких 
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HVS-I/HVS-II хаплотипова између српске и осталих европских популација 
(укључујући и популацију Турске) опада на 65.20%, док је највећи проценат 
дељених хаплотипова са популацијама јужне Европе (61.23%), као и у случају 
претходне анализе (Слика 4.23.а). Такође, у складу са резултатима добијеним на 
основу анализе заједничких HVS-I хаплотипова, највећи удео HVS-I/HVS-II 
хаплотипова српска популација дели са осталим популацијама Балканског 
полуострва (59.03%) (Слика 4.23.б). И у овој анализи се може уочити тренд по 
којем са повећањем географске удаљености опада и проценат дељених 
хаплотипова између популација које се налазе у различитим регионима Европе 
(Слика 4.23.а). Процентуална заступљеност HVS-I/HVS-II хаплотипова 
заједничких за српску и поједине европске популације шематски је приказана на 
Слици 8.11 (Прилог).  
Уколико се европске популације групишу на основу припадности 
одређеној језичкој породици и када се хаплотипови дефинишу на основу 
варијабилности секвенце HVS-I региона, уочава се да српска популација дели 
највећи број HVS-I хаплотипова (63.53%) са осталим јужнословенским 
популацијама (Слика 4.23.в), док је мањи проценат дељен са романским (54.12%), 
германским (43.53%), источнословенским (41.76%) и западнословенским 
популацијама (37.65%) (Слика 4.23.в). Укључивање варијабилности секвенци 
HVS-II региона даје сличну процентуалну заступљеност заједничких хаплотипова 
као и у претходној анализи, тако да српска популација има највише заједничких 
HVS-I/HVS-II хаплотипова са осталим популацијама које припадају 
јужнословенској групи (58.59%), а потом са романским (44.93%) и германским 
популацијама (44.05%) (Слика 4.23.в). У случају словенских популација, српска 
популација има нешто већи удео заједничких HVS-I/HVS-II хаплотипова са 
западнословенским у односу на источнословенске популације (Слика 4.23.в). 
Наведени подаци су у складу са ранијим наводима о томе да европске 
популације које су географски блиске углавном имају значајан удео заједничких 
хаплотипова и да у великој мери деле заједничко порекло. Тако се и на основу 
варијабилности секвенци HVS-I и HVS-I/HVS-II региона може приметити да 
највећи проценат хаплотипова српска популација дели са популацијама које се 
налазе у њеној непосредној близини, а то су углавном остале популације 
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Балканског полуострва (Табеле 8.6 и 8.7, Прилог). Међу хаплотиповима који су 
дељени између популација Балканског полуострва, детектовани су и поједини 
хаплотипови присутни само у јужнословенским популацијама попут хаплотипова 
у оквиру подхаплогрупа J1b (16069T 16126C 16145A 16222T), H (16142T 16325C) 
и H3v (16093C 16260T 16311C) (Табела 8.6, Прилог). Када су у питању 
хаплотипови у српској популацији који су дељени само са још једном 
популацијом, поново је највећи проценат таквих хаплотипова дељен са 
популацијама Балканског полуострва. Од хаплотипова који су дељени са само још 
једном, две или више популација Балканског полуострва, највећи број 
хаплотипова српска популација дели са популацијама Босне и Херцеговине, а 
затим Хрватске и Бугарске (Табела 8.6 и 8.7, Прилог). Иако проценат хаплотипова 
заједничких за српску и остале европске популације опада са географском 
удаљеношћу, могу се уочити HVS-I хаплотипови које српска популација дели 
искључиво са јужно-, источно- и западнословенским популацијама, као што су 
хаплотипови који припадају подхаплогрупама U5a (16136C 16192T 16256T 
16270T), U5a1 (16093C 16172C 16192T 16256T 16270T 16399G) и H (16209C 
16278T 16293G 16311C) (Табела 8.6, Прилог). Српска популација са појединим 
западно- и јужнословенским популацијама (словачка, босанско-херцеговачка и 
хрватска) дели и хаплотип у оквиру хаплогрупе D4 (16174T 16362C) која је иначе 
карактеристична за азијске популације (Табела 8.6, Прилог). 
Од укупног броја хаплотипова детектованих у српској популацији на 
основу варијабилности секвенце HVS-I региона, 60 хаплотипова је заједничко са 
древним популацијама које су од неолита па до средњег века биле присутне на 
различитим локалитетима у Европи (Табела 8.6, Прилог). Значајан број 
хаплотипова установљених у древним узорцима, који су заједнички са српском 
популацијом, присутан је у мањем или већем броју и код осталих савремених 
европских популација. HVS-I хаплотип код испитаника Sb_70 (хаплогрупа H - 
16293C) и у археолошким налазима у Сирији из периода неолита (Fernandez 
2014.) уочен је и у популацијама острва Ластово и Мљет, као и у популацијама 
Босне и Херцеговине, Македоније, Грчке и Турске (Табела 8.6, Прилог). Хаплотип 
испитаника Sb_105 (хаплогрупа V - 16162G 16298C) детектован је још на острву 
Црес и у популацијама Бугарске, Мађарске, Аустрије и Немачке, као и у 
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археолошком узорку јединке која је живела у раном неолиту на територији 
данашње Хрватске и припадала је старчевачкој култури [124]. Хаплотип 
испитаника Sb_75 (хаплогрупа H - 16080G) постоји у још шест савремених 
европских популација и то у популацијама Босне и Херцеговине, Хрватске, 
Немачке, Русије, Исланда и Данске, као и код јединке која је живела у неолиту на 
територији данашње Украјине [252]. Хаплотип испитаника Sb_69 (хаплогрупа H - 
16093C 16129A) присутан је у још осам популација (Сардинија, Шпанија, Баскија, 
Француска, Енглеска, Шкотска, Данска и Норвешка). Такође овај хаплотип је 
детектован и код јединке пореклом из популације која је насељавала територију 
данашње Немачке током неолита и припадала је култури линеарнотракасте 
керамике [43]. 
Број јединки из древних популација, којима су анализирана оба 
хиперваријабилна региона, значајно је мањи и стога се број хаплотипова 
заједничких за српску и древне популације смањује на само двадесет пет када се у 
процену укључи и HVS-II регион. Хаплотипови древних узорака, за које постоје 
подаци и за HVS-II регион, већином су дељени и са осталим европским 
популацијама (Табела 8.7, Прилог). Међутим, иако би се за поједине хаплотипове 
дефинисане на основу варијабилности само HVS-I региона могло рећи да су били 
заступљени широм Европе, укључивањем полиморфизама HVS-II региона мења се 
слика и уочава се да је број популација у којима су присутни ови хаплотипови 
много мањи. Тo je случај са хаплотипом испитаника Sb_27 који припада 
хаплогрупи W. Овај хаплотип, за кога су карактеристичне транзиције на 
позицијама 16223 и 16292 у оквиру HVS-I региона, заступљен је у већини 
савремених европских и древних популација када се посматра само овај регион. 
Међутим, укључивањем полиморфизама из HVS-II региона (73G 189G 194T 195C 
204C 207A 263G) број савремених популација које деле овај хаплотип са српском 
популацијом смањује се на седам, а древних на један (две јединке које су живеле 
на територији данашње Немачке пре 3.6 хиљада година и припадале Уњетичкој 
култури бронзаног доба [119]). Такође, хаплотип два испитаника Sb_68 и Sb_104 
(16356C 16362C 73G 195C 263G) који припада подхаплогрупи U4, након 
укључивања полиморфизама HVS-II региона је установљен код особа пореклом из 
свега седам различитих, претежно јужноевропских популација, као и код једне 
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јединке која је живела на територији данашње Немачке пре око четири хиљаде 
година и припадалa је култури линеарне керамике [123]. 
У српској популацији је уочен и релативно велики број хаплотипова који 
су приватни, односно присутни само у српској популацији. Од укупног броја 
хаплотипова детектованих на основу варијабилности секвенце HVS-I региона, 48 
је присутно само у српској популацији (ови хаплотипови су приказани у Табели 
4.6). Број приватних хаплотипова, добијених на основу варијабилности секвенци 
HVS-I и HVS-II региона, скоро је дупло већи и обухвата 95 хаплотипова (Табела 
4.7). Овај резултат се може објаснити бољом резолуцијом која је постигнута 
укључивањем полиморфизама HVS-II региона, али такође може бити и последица 
мање величине узорка за поједине европске популације, јер за одређени број 
популација не постоје подаци о варијабилности HVS-II региона. 
Табела 4.6. Приватни хаплотипови детектовани у српској популацији на основу варијабилности 
секвенце HVS-I региона (16024-16400) 
Хаплотип (Под)хаплогрупа Референце 
16189C 16255A H [211] 
16241G 16266T 16311C H [211] 
16153A 16189C 16356C 16362C H1b [211] 
16183C 16189C 16311C 16356C H1b [211] 
16188T 16209C H1o [211] 
16092C 16201T 16304C H5 [211] 
16069T 16126C 16145A 16222T 16234T J1b2/J [211] 
16189C 16192T 16218T 16247G 16278T 16294T 16309G 16390A L2a1k [211] 
16126C 16248T 16355T 16362C R0a1a [211] 
16126C 16260T 16294T 16355T T  [211] 
16126C 16163G 16186T 16189C 16294T 16298C T1 [211] 
16201T 16293C 16356C U4 [211] 
16051G 16179T 16239T 16356C 16362C U4c1 [211] 
16136C 16192T 16256T 16270T 16311C U5a [211] 
16293G 16318T U7 [211] 
16146G 16243C 16342C U8a1 [211] 
16048A 16261T 16270T H1ba [239] 
16069T 16126C 16261T 16286T J [239] 
16063C 16126C 16348T J1c3f [239] 
16069T 16126C 16193T 16319A  J2b1c1 [239] 
16093C 16224C 16266T 16270T 16311C K1a4a1a [239] 
16147A 16172C 16223T 16248T 16304C 16320T 16355T N1a1a1a [239] 
16136C 16192T 16256T 16270T 16287T U5a [239] 
16192T 16256T 16260T 16270T 16291T 16399G  U5a1b1 [239] 
16184T 16298C V1a2 [163] 
16126C 16189C 16223T 16264T 16270T 16274A 16278T 16293G 16311C 16362C L1b [163] 
16060C 16131C 16304C H [203] 
16092C 16213A 16256T 16293G 16311C H [203] 
16093C 16304C 16327T 16363G H [203] 
16162G 16209C 16248T H [203] 
16183C 16189C 16266T H [203] 
16221T 16260T H [203] 
16357d H [203] 
16069T 16126C 16176T 16193T 16292T J [203] 
16129A 16192T 16224C 16301T 16311C K [203] 
16126C 16270T 16294T 16304C T [203] 
16126C 16294T 16296T 16304C 16352C T [203] 
16129C 16183C 16189C U2 [203] 
16051C 16179T 16356C 16362C U4 [203] 
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Табела 4.6. Наставак 
Хаплотип (Под)хаплогрупа Референце 
16192T 16256T 16270T 16291T U5 [203] 
16065.1T 16144C 16189C 16270T U5 [203] 
16184A 16189C 16223T 16278T X [203] 
16145A 16176G 16223T 16244A N1b [203] 
16071T 16086C 16172C 16187T 16189C 16217C 16223T B4 [203] 
16129A 16182C 16183C 16189C 16234T U8b1a1 [203] 
16174T 16207G 16358G 16362C D4h1 [203] 
16174T 16358G D4h1 [203] 
16183G 16354T U4a2a [203] 
Табела 4.7. Приватни хаплотипови детектовани у српској популацији на основу варијабилности 
секвенци HVS-I (16024-16400) и HVS-II региона (72-340) 
Хаплотип (Под)хаплогрупа Референце 
73G 263G 16174T 16362C D [211] 
131C 152C 263G  H [211] 
188G 262T 263G 16293C H [211] 
228A 263G 269T 16189C 16193.1C H [211] 
263G 16162G 16368C H [211] 
153G 203A 204C 263G 16189C 16255A H [211] 
153G 263G 16147T 16189C 16193.2C H [211] 
16241G 16266T 16311C H [211] 
199C 263G 16153A 16189C 16356C 16362C H1b [211] 
152C 263G 16183C 16189C 16311C 16356C H1b [211] 
263G 267C 16188T 16209C H1o [211] 
146C 263G 16304C 16390A H5 [211] 
263G 16183C 16189C 16304C H5 [211] 
143A 189G 226C 263G 16294T 16304C H5 [211] 
263G 334G 16166C 16304C H5 [211] 
95C 263G 373G 16092C 16201T 16304C H5 [211] 
73G 146C 152C 263G 271T 295T 16069T 16126C 16145A 16222T 16234T J1b2/J [211] 
73G 185A 263G 295T 16069T 16111T 16126C J1c [211] 
73G 150T 249d 263G 16224C 16311C K [211] 
73G 146C 195C 204C 263G 16093C 16224C 16311C K1b2 [211] 
73G 143A 152C 195C 263G 16189C 16192T 16218T 16247G 16278T 16294T 
16309G 16390A 
L2a1k [211] 
146C 152C 263G 16126C 16248T 16355T 16362C R0a1a [211] 
73G 152C 263G 16126C 16260T 16294T 16355T T  [211] 
73G 195C 263G 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T 16298C T1 [211] 
73G 146C 151T 263G 16093C 16126C 16294T 16296T 16304C T2b [211] 
73G 150T 263G 16189C 16343G 16390A U3a [211] 
73G 195C 263G 16201T 16293C 16356C U4 [211] 
73G 195C 263G 310C 16278T U4a2 [211] 
73G 195C 263G 310C 315d 16192T U4a2 [211] 
73G 195C 263G 16051G 16179T 16239T 16356C 16362C U4c1 [211] 
73G 263G 16136C 16192T 16256T 16270T 16311C U5a [211] 
73G 152C 263G 16293G 16318T U7 [211] 
73G 146C 263G 282C 16146G 16243C 16342C U8a1 [211] 
73G 189G 194T 195C 198C 204C 207A 210G 16172C 16223T 16231C 16292T W3’5 [211] 
73G 153G 195C 263G 16189C 16223T 16278T 16294T X2b [211] 
73G 263G 16174T D [239] 
195C 263G 310C 311T 16311C H11 [239] 
263G 326G 16048A 16261T 16270T H1ba [239] 
248d 263G 16311C H1e1a4 [239] 
93G 239C 263G 16224C 16362C  H6 [239] 
73G 263G 295T 16063C 16069T 16126C 16342C J [239] 
73G 263G 295T 16069T 16126C 16261T 16286T J [239] 
73G 242T 263G 295T 16069T 16126C 16145A 16172C 16222T 16261T J1b1a1 [239] 
73G 185A 263G 295T 16126C J1c [239] 
73G 263G 295T 16063C 16126C 16348T J1c3f [239] 
146C 263G 16069T 16126C 16193T 16319A  J2b1c1 [239] 
73G 195C 263G 16093C 16224C 16266T 16270T 16311C K1a4a1a [239] 
73G 142C 199C 204C 263G 16147G 16172C 16223T 16248T 16295T 16355T N1a1a [239] 
73G 142C 199C 204C 263G 16147A 16172C 16223T 16248T 16304C 16320T 
16355T 
N1a1a1a [239] 
73G 150T 263G 16261T 16343G  U3 [239] 
263G 310C  U4a2a [239] 
73G 195C 263G 310C 16126C U4a2a [239] 
73G 263G 16136C 16192T 16256T 16270T 16287T U5a [239] 
73G 263G 16192T 16256T 16260T 16270T 16291T 16399G  U5a1b1 [239] 
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Табела 4.7. Наставак 
Хаплотип (Под)хаплогрупа Референце 
73G 241G 263G 16093C 16172C 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1 [163] 
73G 146C 195C 263G 16145A 16176G 16223T 16244A 16390A N1b [163] 
73G 195C 263G 16179T 16356C 16362C U4c1a [163] 
72C 263G 16184T 16298C V1a2 [163] 
73G 152C 182T 189G 195C 247A 263G 16126C 16189C 16223T 16264T 16270T 
16274A 16278T 16293G 16311C 16362C 
L1b [163] 
73G 185A 188G 228A 263G 295T 16069T 16126C 16366T J1c2* [163] 
73G 185A 263G 295T 16063C 16069T 16126C 16342C J1c3* [163] 
152C 262T 263G  H [203] 
195C 263G 16060C 16131C 16304C H [203] 
146C 195C 263G 16092C 16213A 16256T 16293G 16311C H [203] 
263G 16093C 16304C 16327T 16363G H [203] 
73G 263G 16162G 16209C 16248T H [203] 
263G 16183C 16189C 16266T H [203] 
195C 215G 263G 320T 324G 16209C 16278T 16293G 16311C H [203] 
73G 152C 195C 263G 16217C 16243C 16261T H [203] 
146C 152C 237G 263G 16221T 16260T H [203] 
73G 263G 16269G 16304C H [203] 
144A 146C 195C 263G 16271C 16311C H [203] 
263G 16357d H [203] 
73G 185A 188G 228A 263G 295T 320T 16069T 16126C J [203] 
73G 94A 150T 152C 189G 207A 263G 295T 16069T 16126C 16176T 16193T 
16292T 
J [203] 
73G 146C 263G 16071T 16224C 16311C K [203] 
73G 263G 16129A 16192T 16224C 16301T 16311C K [203] 
73G 195C 263G 320T 328C 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T [203] 
73G 152C 263G 16126C 16270T 16294T 16304C T [203] 
73G 242T 263G 295T 16126C 16270T 16294T 16304C T [203] 
73G 263G 16126C 16294T 16296T 16304C 16352C T [203] 
152C 217C 263G 16129C 16183C 16189C U2 [203] 
73G 152C 263G 340T 16129C 16183C 16189C U2 [203] 
73G 195C 263G 16051C 16179T 16356C 16362C U4 [203] 
73G 263G 16192T 16256T 16270T 16291T U5 [203] 
73G 150T 243G 263G 16065.1T 16144C 16189C 16270T U5 [203] 
263G 320T 16298C V [203] 
73G 189G 194T 195C 204C 207A 263G 16093C 16223T 16292T W [203] 
73G 153G 195C 225A 226C 263G 16184A 16189C 16223T 16278T X [203] 
73G 146C 263G 16145A 16176G 16223T 16244A N1b [203] 
73G 146C 210G 263G 16071T 16086C 16172C 16187T 16189C 16217C 16223T B4 [203] 
73G 195C 263G 320T 16129A 16182C 16183C 16189C 16234T U8b1a1 [203] 
73G 263G 16174T 16207G 16358G 16362C D4h1 [203] 
73G 263G 16174T 16358G D4h1 [203] 




4.4.Филогенија одабраних комплетно секвенцираних митогенома 
У циљу бољег разумевања еволуције појединих мтДНК (под)хаплогрупа, 
односно утврђивања односа, старости и порекла потенцијално информативних 
мтДНК линија у популацији Србије, као и доприноса различитих миграција које 
су се одвијале преко територије Балкана у успостављању садашњег обрасца 
варијабилности митохондријског генског пула популације Србије, изведене су 
филогенетске и филогеографске анализе, као и процене старости мтДНК 
(под)хаплогрупа. У те сврхе коришћено је 58 одабраних комплетних митогенома 
из српске популације који припадају (под)хаплогрупама: H5, H6, HV (HV2,HV10 и 
HV16), K1, U1, U2, U3, U4, U5,U7, U8, N1b, D4 и L2a1. Митогеноми одабрани за 
секвенцирање припадају (под)хаплогрупама које су или ретке у европским 
популацијама (нпр. HV, N1b, D4, L2a1 и U1) или су поједине њихове субкладе 
(гране) специфичне за популације које настањују поједине регионе Европе (нпр. 
H5, H6, U4 и U5). 
Секвенцирање одабраних целокупних митогенома обављено је на начин 
описан у поглављу 3.4.3. Одабрани комплетно секвенцирани мтДНК из српске 
популације анализирани су заједно са oко 2000 комплетних митогенома из 
савремених, али и древних евроазијских популација, који су доступни у базама 
података.  
У Табели 4.8 представљене су процене времена настанка појединачних 
мтДНК (под)хаплогрупа утврђене на три различита начина, односно узимајући у 
обзир различите стопе мутација у калибрацији молекулског сата (стопе замена у 
оквиру комплетног митогенома, кодирајућег региона и стопе синонимних замена). 
Укључивање митогенома детектованих у српској популацији у анализе процене 
времена настанка појединачних (под)хаплогрупа знатно је допринело побољшању 
ових процена у односу на раније налазе. Поред тога, ова анализа је омогућила 
детекцију мтДНК подхаплогрупа потенцијално специфичних за Балканско 
полуострво, што ће бити објашњено у наредним поглављима. 
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Табела 4.8. Процене времена настанка мтДНК подхаплогрупа (у хиљадама година) засноване на 
различитим стопама мутација коришћеним за калибрацију молекулског сата 
  Процене времена настанка хаплогрупа на основу 
  
Стопа замена у 
комплетном митогеному 






(95%CI*min; 95%CI* max) 
Средња вредност ± 
стандардна грешка 
Средња вредност ± 
стандардна грешка 
H5 373 12.48 (8.14; 16.92) 15.26 ± 3.66 13.53 ± 3.78 
H5m 6 5.66 (2.33; 9.06) 8.45 ± 2.77 6.57 ± 3.48 
H5a1 168 7.3 (5.67; 8.94) 7.55 ± 1.05 5.91 ± 0.78 
H5e1 11 6.91 (2.72; 11.21) 7.96 ± 3.48 7.17 ± 5.17 
H6a1a 81 7.63 (5.93; 9.34) 8.14 ± 1.10 7.59 ± 1.44 
H6a2b 2 1.29 (-1.22; 3.84) 2.31 ± 2.31 3.94 ± 3.94 
HV10 5 3.11 (0.62; 5.64) 1.84 ± 1.30 1.58 ± 1.58 
HV16a 10 3.37 (1.39; 5.37) 2.77 ± 1.13 2.37 ± 1.37 
HV2a2 6 11.53 (5.79; 17.45) 7.68 ± 2.87 5.26 ± 3.22 
U1a1c2 3 2.59 (-1.18; 6.44) 1.54 ± 1.54 2.63 ± 2.63 
U2e1b1 18 2.44 (1.09; 3.81) 2.05 ± 0.96 0.88 ± 0.62 
U2e2a1d 12 7.44 (2.44; 12.6) 6.53 ± 1.92 6.57 ± 2.63 
U3a1d 2 5.22 (0.1; 10.5) 6.92±3.99 7.88±5.57 
U3a3 4 18.3 (10.43; 26.47) 21.9 ± 5.76 15.77 ± 5.57 
U4a2a 35 5.67 (3.69; 7.68) 6.19 ± 1.53 3.83 ± 1.08 
U4a2a1 8 2.91 (0.8; 5.05) 1.73 ± 10 0.99 ± 0.99 
U4a2c2 2 2.59 (-0.99; 6.24) 4.61±3.26 7.88±5.57 
U4a2g1 4 2.59 (0.05; 5.16) 2.31 ± 1.63 3.94 ± 2.79 
U4b 103 19.29 (12.97; 25.8) 23.81 ± 4.74 23.27 ± 6.95 
U4b1a1a 15 6.82 (1.67; 12.13) 7.07 ± 3.30 2.63 ± 1.18 
U4b1a1a1 10 2.85 (1.01; 4.7) 4.15 ± 1.53 2.37 ± 1.37 
U4b1a1a1a 2 1.29 (-1.22; 3.84) 2.31±2.31 0.00 ± 0.00 
U4c1 49 6.63 (4.64; 8.65) 7.24 ± 1.13 4.83 ± 1.02 
U4c1b1 3 0.86 (-0.82; 2.55) 0.00 ± 0.00 0.00 ± 0.00 
U4d2b 6 4.33 (-0.31; 9.13) 1.54 ± 1.09 0.00 ± 0.00 
U5a1a1j 2 20.45 (9.8; 31.64) 18.44±6.52 0.00 ± 0.00 
U5a1a2a 29 6.5 (3.87; 9.18) 9.06 ± 2.21 9.24 ± 3.35 
U5a2b1e1 2 5.22 (0.1; 10.5) 2.31 ± 2.31 3.94 ± 3.94 
U5a2b6 2 5.22 (0.1; 10.5) 6.92±3.99 7.88±5.57 
U5b1a1 4 1.29 (-0.49; 3.09) 2.31 ± 1.63 1.97 ± 1.97 
U5b1e’h 49 16.69 (7.51; 26.31) 14.86 ± 5.80 15.12 ± 8.06 
U5b3# 80 13.13 (9.08; 17.26) 11.41 ± 1.81 9.66 ± 1.61 
U7b 36 9.77 (6.1; 13.53) 8.07 ± 1.96 7.23 ± 2.53 
U8a1a1a2 2 3.9 (-0.5; 8.42) 2.31±2.31 0.00 ± 0.00 
K1a2 46 12.59 (8.85; 16.4) 13.83 ± 2.91 13.03 ± 2.51 
K1a4a1 174 14.24 (7.39; 21.34) 12.96 ± 3.32 9.06 ± 1.63 
K1a4d 25 3 (1.21; 4.81) 2.77 ± 1.09 3.78 ± 1.78 
K1a4k 2 3.9 (-0.5; 8.42) 4.61±3.26 7.88±5.57 
K1a4l 2 3.9 (-0.5; 8.42) 6.92±3.99 7.88±5.57 
K1a13a1 7 3.33 (-0.29; 7.05) 2.63 ± 2.63 4.51 ± 4.51 
K1a30b 3 6.1 (-0.06; 12.51) 4.61 ± 3.44 5.26 ± 5.26 
K1b1c 19 6.2 (3.68; 8.76) 7.04 ± 1.80 5.39 ± 2.16 
K1b2a2 22 4.98 (2.5; 7.49) 5.45 ± 1.78 5.02 ± 1.52 
N1b1a 66 14.13 (11.34; 16.96) 14.88±1.95 14.1±2.89 
N1b1a7’8 11 15.4 (9.93; 21.03) 13.41±3.35 7.88±2.78 
D4j8 9 6.1 (2.7; 9.58) 5.63±2.11 7.88±3.39 
L2a1k1 4 11.3 (3.29; 19.67) 9.22±4.61 7.88±6.23 
*– интервал поверења; 
#  
приказана је процена старости за подхаплогрупу U5b3 јер су хаплотипови 
који формирају подкладу U5b3j идентични; 
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4.4.1. Подхаплогрупе H5 и H6 
Према подацима из литературе, подхаплогрупу H5 одликује јужноевропско 
порекло и процењена старост од око 16 хиљада година, што се поклапа са 
периодом реколонизације северних делова Европе из јужноевропских рефугијума 
након последњег леденог максимума [133]. Раније реконструкције филогеније 
подхаплогрупе H5 показале су да постоје поједине гране (подкладе) које су 
карактеристичне за популације централне и источне Европе, укључујући источно- 
и западнословенске популације [133]. Како би се утврдило да ли H5 хаплотипови 
у српској популацији припадају подхаплогрупама карактеристичним за јужну или 
централну/источну Европу, они су комплетно секвенцирани и укључени у 
филогенетске анализе и анализе процене старости. 
Од девет детектованих хаплотипова подхаплогрупе H5 успешно је 
секвенцирано пет митогенома. Филогенетском анализом је утврђено да један 
хаплотип припада H5* парагрупи некласификованих хаплотипова (група 
хаплотипова који нису сврстани ни у једну од до сада дефинисаних H5 
подхаплогрупа) (испитаник Sb_56, Слике 4.27 и 8.12, Прилог). Остали 
хаплотипови су сврстани у подхаплогрупе H5a1, H5e1 и H5m (Слике 4.27 и 8.13-
8.15, Прилог). Процењена времена њиховог настанка су приказана у Табели 4.8. 
На Слици 4.27 је приказано раније реконструисано филогенетско стабло 
подхаплогрупе H5 [211] на којем је хаплотип испитаника Sb_113 био сврстан у 
новодефинисану подкладу H5a1v заједно са секвенцом из Баскије, на основу чега 
је претпостављено њено јужноевропско порекло [211]. Међутим, након 
укључивања нових, јавно доступних митогеномских секвенци у филогенетску 
реконструкцију, анализирани српски H5a1 хаплотип се више није груписао у 
заједничку подхаплогрупу са баскијским узорком (Слика 8.13, Прилог). 
„Баскијски хаплотип― је у овој новој анализи груписан са две секвенце из Алжира 
формирајући нову подхаплогрупу H5a1t (Слика 8.13, Прилог). С друге стране, 
други српски H5a1 хаплотип (испитаник Sb_118) у ранијој анализи се није 
груписао ни са једном секвенцом (Слика 4.27) [211], док је при анализи у коју је 
укључен већи број митогенома овај хаплотип груписан са хаплотипом непознатог 




Слика 4.27. Филогенетско стабло подхаплогрупе H5 базирано на комплетним митогеномским 
секвенцама на којем је приказано пет хаплотипова детектованих у српској популацији. 
Хаплотипови у српској популацији уоквирени су црвеном бојом, < обележава позиције са 
рекурентним мутацијама, позиције са трансверзијама обележене су суфиксом, новодефинисана 
подхаплогрупа представљена је црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка 
подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном 
митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних 
замена). 
Српски хаплотипови који припадају подхаплогрупама H5e1 и H5m су, након 
додатне анализе, остали сврстани у одговарајуће подхаплогрупе (Слике 8.14 и 
8.15, Прилог). Док је H5e1 хаплотип груписан са секвенцама које воде порекло из 
различитих европских популација, у H5m подкладу су били укључени и 
митогеноми пореклом са Блиског истока и Кавказа. 
У оквиру веома старе подхаплогрупе H6, чије је време настанка процењено на 
15 до 33.5 хиљада година [133], постоје три гране: H6a, H6b и H6c. Док је 
подхаплогрупа H6a карактеристична за европске популације, H6b је присутна у 
популацијама Блиског истока и централне Азије [138]. За подхаплогрупу H6c, која 
је присутна са ниском учесталошћу у различитим европским популацијама 
укључујући и западнословенске, претпоставља се да је опстала у неком од 
европских рефугијума током периода последње глацијације и да је до њене 
експанзије дошло тек током последње 3-4 хиљаде година [133]. 
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Како би се утврдило којим подхаплогрупама припадају H6 хаплотипови из 
српске популације, комплетно су секвенцирана четири митогенома. Након 
филогенетске анализе, у коју су биле укључене све доступне комплетне 
митогеномске секвенце подхаплогрупе H6, ови митогеноми су сврстани у 
подхаплогрупе H6a1a (испитаници Sb_19 и Sb_25, Слика 8.16, Прилог) и H6a2 
(испитаници Sb_2 и Sb_67, Слика 4.28) чија су процењена времена настанка 7.6-
8.1 и 4.6-6.1 хиљада година, респективно (Табела 4.8). У оквиру H6a2 
подхаплогрупе присутне су секвенце које већином воде порекло из северне и 
западне Европе, док два митогенома из српске популације формирају нову младу 
подкладу H6a2b која је потенцијално специфична за Балканско полуострво (Слика 
4.28) и чија је старост процењена на 1.3 -3.9 хиљада година (Табела 4.8). 
 
Слика 4.28. Филогенетско стабло подхаплогрупе H6а2 базирано на комплетним митогеномским 
секвенцама. Хаплотипови пореклом из српске популације уоквирени су црвеном бојом, позиције 
са повратним мутацијама су подвучене, новодефинисана подхаплогрупа представљена је црвеним 
подебљаним словима. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) 
приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у 
кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). 
4.4.2. Подхаплогрупе HV2, HV10 и HV16 
Хаплогрупа HV је у европским популацијама или одсутна или присутна са 
ниском учесталошћу (Табела 8.5, Прилог), док се са високом учесталошћу, која се 
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креће до 24%, може детектовати у различитим етничким групацијама Ирана [140]. 
Према литературним подацима, за поједине гране у оквиру хаплогрупе HV, попут 
HV4, претпоставља се да воде порекло из источне Европе, док се за подкладу 
унутар ове подхаплогрупе, HV4a1a, сматра да је настала у франко- кантабријском 
региону [164, 253]. 
HV хаплотипови детектовани у српској популацији комплетно су секвенцирани 
у циљу утврђивања њихове припадности одговарајућим подхаплогрупама у 
оквиру хаплогрупе HV. Након филогенетске анализе, у коју су биле укључене све 
доступне комплетне митогеномске секвенце хаплогрупе HV, ови хаплотипови су 
сврстани у подхаплогрупе HV2, HV10 и HV16 чија се процењена времена настанка 
крећу у распону од 1.6-11.5 хиљада година (Табела 4.8). Хаплотип испитаника 
Sb_117 се у оквиру HV2а2 гране групише са хаплотиповима из Ирана, Индије, 
Белорусије и Италије (Слика 4.29). За ову подхаплогрупу, процењене старости од 
5.3-11.5 хиљада година, претпоставља се да је настала у западној Азији и да се 
одатле проширила у јужну Европу [234]. 
Хаплотип испитаника Sb_106 сврстан је у релативно младу подхаплогрупу 
HV10 у којој се групише са хаплотиповима који већином воде порекло из 
различитих словенских популација (пољска, чешка и словеначка) (Слика 8.17, 
Прилог). Стога се може претпоставити да је HV10 подахплогрупа настала у 
средњој Европи и њено присуство у српској популацији би се могло објаснити 
миграцијама словенских племена у раном средњем веку. Три хаплотипа из српске 
популације (испитаници Sb_45, Sb_47 и Sb_97), који су сврстани у подхаплогрупу 
HV16, идентични су и заједно са хаплотиповима који углавном потичу из северне, 





Слика 4.29. Филогенетско стабло подхаплогрупе HV2а2 базирано на комплетним митогеномским 
секвенцама. Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, позиција са 
повратном мутацијом је подвучена, позиција са трансверзијом обележена је суфиксом. Процене 
времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у 
комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа 
синонимних замена). 
4.4.3. Ретке подхаплогрупе N1b, D4 и L2a1 
Филогенетске анализе хаплотипова који су ретки, како у европским 
популацијама, тако и у српској популацији, а више заступљени у другим 
регионима, попут Блиског истока (N1b), источне Азије (D4) и Африке (L2a1), 
могу послужити за утврђивање доприноса различитих миграција које су се 
одвијале кроз територију Балкана у успостављању садашњег обрасца 
варијабилности митохондријског генског пула популације Србије. Из тих разлога 
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комплетно су секвенцирани хаплотипови детектовани у српској популацији који 
припадају ретким мтДНК подхаплогрупама: N1b, D4 и L2a1. 
Подхаплогрупа N1b је ретка у Европи и највећу учесталост има на Блиском 
истоку [130]. Овој подхаплогрупи припадају хаплотипови испитаника Sb_51 и 
Sb_143. Хаплотип испитаника Sb_51 је сврстан у подхаплогрупу N1b1а* у којој 
су, поред европских, присутне и секвенце пореклом са Блиског истока и Кавказа 
(Табела 8.8, Прилог) и чије је време настанка процењено на 14.1-14.8 хиљада 
година (Табела 4.8 и Слика 8.19, Прилог). Хаплотип испитаника Sb_143 је сврстан 
у N1b1а7’8 подкладу која обухвата хаплотипове пореклом из јужне Европе и са 
Блиског истока и процењује се да је њено време настанка пре 7.9-15.4 хиљада 
година (Табела 4.8 и Слика 8.20, Прилог). 
С обзиром да је подхаплогрупа D4 карактеристична за источну Азију [254], 
хаплотип детектован у српској популацији, а који припада овој подхаплогрупи, 
комплетно је секвенциран. Након филогенетске анализе, хаплотип испитаника 
Sb_85 је сврстан у подхаплогрупу D4ј8 (Слика 4.30) заједно са хаплотиповима 
пореклом из популација које живе у околини Бајкалског језера (монголска 
племена Баргути и Бурјати), као и популација Кине и Казахстана. Процењено 
 
Слика 4.30. Филогенетско стабло подхаплогрупе D4j8 базирано на комплетним митогеномским 
секвенцама. Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, < обележава 
позицију са рекурентном мутацијом, позиција са повратном мутацијом је подвучена, позиције са 
трансверзијама обележене су суфиксом. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама 
година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена 
у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). 
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време настанка ове подхаплогрупе је 5.6-7.9 хиљада година (Табела 4.8). 
Хаплотип испитаника Sb_8, који је на основу варијабилности HVS-I, HVS-II и 
кодирајућег региона мтДНК сврстан у неевропску подхаплогрупу L2a1, 
комплетно је секвенциран и у ранијој анализи сврстан у подхаплогрупу L2a1k 
(Слика 8.21, Прилог) [211]. Ова анализа укључивала је само три тада доступне 
комплетне митогеномске секвенце пореклом из Чешке, Словачке и Србије. У 
оквиру L2a1k подхаплогрупе, хаплотип детектован код испитаника Sb_8 био је 
сврстан у новодефинисану подкладу L2a1k1 заједно са хаплотипом из Чешке 
(Слика 8.21, Прилог). За подхаплогрупу L2a1k се претпоставља да је настала у 
Европи пре око 10 хиљада година [128, 255]. Међутим, укључивање нових, јавно 
доступних L2a1k секвенци из Бугарске и Марока у филогенетску анализу, 
омогућило је да се у оквиру подхаплогрупе L2a1k редефинише подклада L2a1k1 
као и да се дефинише нова, афричка подклада L2a1k2 (Слика 4.31). Наиме, 
подклада L2a1k1, процењене старости од 7.9-11.3 хиљада година, укључује 
хаплотипове само из европских популација (западно- и јужнословенских), док су 
хаплотипови пореклом из Марока организовани у младу подкладу L2a1k2. У 
оквиру подкладе L2a1k1, српски, бугарски и чешки хаплотип се групишу у нову 




Слика 4.31. Филогенетско стабло подхаплогрупе L2a1k базирано на комплетним митогеномским 
секвенцама. Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, < обележава 
позицију са рекурентном мутацијом, позиције са повратним мутацијама су подвучене, 
редефинисана подхаплогрупа је у italic форми и обележена је црвеном бојом, новодефинисане 
подхаплогрупе представљене су црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка 
подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном 
митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних 
замена). 
4.4.4. Суперхаплогрупа U 
Суперхаплогрупа U обухвата хаплогрупе U и K које су, после хаплогрупе H, 
најчешће у савременим европским популацијама (Табела 8.5, Прилог). За разлику 
од савремених европских популација, код древних популација Европе, пре 
неолитске експанзије, најчешћи хаплотипови нису припадали хаплогрупи H већ 
појединим кладама у оквиру суперхаплогрупе U [113-117]. Међу древним 
европским популацијама ловаца-сакупљача најчешће су биле подхаплогрупе U4 и 
U5 које су и данас у Европи највише заступљене од свих U подхаплогрупа 
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(Табела 8.5, Прилог). Међутим, мтДНК линије у оквиру хаплогрупе U биле су 
слабо заступљене у популацијама фармера током раног неолита, односно биле су 
веома ретке или чак потпуно одсутне у популацијама фармера из средње Европе 
[120]. Спектар и заступљеност (под)хаплогрупа мењао се током раног неолита 
(током тзв. неолитске транзиције) када су сакупљачко-ловачка друштва постепено 
замењена друштвима која се баве пољопривредом (фармери). Током неолитске 
транзиције долази до повећања учесталости (под)хаплогрупа такозваног 
„неолитског пакета― (N1a, T2, K, J, HV, V, W и X) који је карактеристичан за 
неолитске фармере [44, 119]. У средњем неолиту, учесталост појединих клада у 
оквиру хаплогрупе U поново расте услед поновног повећања бројности 
популација ловаца сакупљача, што је образац уочен и применом аутозомних 
маркера [123]. Други важан процес, значајан за успостављање савременог генског 
пула европских популација, догодио се на прелазу из касног неолита у бронзано 
доба (пре око 4.5-5 хиљада година) када се носиоци jамнe културе досељавају у 
средњу Европу. За носиоце jамнe културе су карактеристичне (под)хаплогрупе 
U2, U4, U5а, I, T1, W и H [44, 119, 123, 124] чија се учесталост у средњој Европи 
најпре повећала, а затим опала услед поновног повећања бројности популација 
фармера и ловаца сакупљача на прелазу из касног неолита у бронзано доба [123]. 
Ова такозвана „степска― компонента је и данас присутна у европским 
популацијама, али је највише заступљена у популацијама северне Европе, а 
најмање у јужноевропским популацијама [123]. До данас није у потпуности 
разјашњено да ли су U подхаплогрупе у савременим популацијама Балканског 
полуострва доспеле у овај регион са мигрантима током касног неолита и 
бронзаног доба, или су их у овај регион донели мигранти током миграција у 
периоду од IV-IX в.н.е. на шта указују подаци добијени анализом аутозомних 
маркера [123, 126, 127]. Како би се утврдила филогенија и порекло U и K 
подхаплогрупа детектованих у узорку српске популације, ови хаплотипови су 
одабрани за комплетно секвенцирање и филогенетску анализу. 
4.4.4.1.Подхаплогрупа U4 
Након комплетног секвенцирања митогенома и њихове филогенетске анализе, 
хаплотипови детектовани у српској популацији, који припадају подхаплогрупи 
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U4, сврстани су у подкладе U4a2a*, U4a2a1, U4a2c2, U4a2g1, U4b, U4b1a1a, 
U4c1, U4c1b1 и U4d2b [256]. Процењене старости ових подхаплогрупа су 
приказане у Табели 4.8. Према литературним подацима, подхаплогрупа U4a2 је 
високо заступљена у популацијама средње и источне Европе, укључујући 
западно- и источнословенске популације, и претпоставља се да је настала у 
региону централне/источне Европе пре око седам хиљада година [164]. У оквиру 
ове подхаплогрупе, хаплотип испитаника Sb_128 је сврстан у парагрупу 
некласификованих хаплотипова U4a2a* заједно са хаплотиповима пореклом 
углавном из источне и северне Европе, док је хаплотип испитаника Sb_103 
уврштен у младу подкладу U4a2a1 заједно са хаплотиповима пореклом из 
Пољске, Данске и Шведске (Слика 8.22, Прилог). 
Хаплотип испитаника Sb_151 припада подхаплогрупи U4a2c, која је до сада 
детектована само код источнословенских популација, и заједно са хаплотипом из 
Белорусије формира нову подкладу U4a2c2 чије је време настанка процењено на 
2.6-7.9 хиљада година (Табела 4.8 и Слика 8.23, Прилог). У оквиру подхаплогрупе 
U4a2g, хаплотип испитаника Sb_100 се групише са хаплотиповима из Русије и 
Финске у нову подкладу U4a2g1, чијa је старост процењенa на 2.3-3.9 хиљада 
година (Слика 8.24, Прилог). 
Четири хаплотипа у српској популацији сврстана су у подхаплогрупу U4b која 
је распрострањена широм западног дела Евроазије (Табела 8.8, Прилог). Хаплотип 
испитаника Sb_11 припада U4b* парагрупи некласификованих хаплотипова 
(Слика 8.25, Прилог), док су остала три хаплотипа (детектована код испитаника 
Sb_68, Sb_84 и Sb_104) сврстана у подхаплогрупу U4b1а1а (Слика 4.32). У оквиру 
ове подхаплогрупе, хаплотипови испитаника Sb_68 и Sb_104 припадају подклади 
U4b1а1а1 која је заступљена на Медитерану (Италија, Грчка и Турска), али и у 
региону Блиског истока и Кавказа (Иран, Пакистан и Адигеји са северног 
Кавказа). Битно је напоменути да се међу U4b1а1а1 секвенцама налази и 
хаплотип јединке која је припадала култури линеарне керамике (eng. Corded 
Ware) са територије данашње Немачке и чија је старост процењена на око 4.5 
хиљаде година (узорак ESP11) [123]. Хаплотип испитаника Sb_104 се заједно са 
хаплотипом из Грчке групише у новодефинисану подкладу U4b1а1а1а чије је 




Слика 4.32. Филогенетско стабло подхаплогрупе U4b1a1a базирано на комплетним 
митогеномским секвенцама. Хаплотипови пореклом из српске популације уоквирени су црвеном 
бојом, позиција са повратном мутацијом је подвучена, del обележава делеције, новодефинисана 
подхаплогрупа представљена је црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка 
подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном 
митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних 
замена). 
На основу филогенетске анализе, три хаплотипа су сврстана у подхаплогрупу 
U4c1 која је заступљена у популацијама средњe и северозападнe Европe, али је 
такође детектована и код две јединке из касног неолита. Оне су припадале 
култури пехара (eng. Bell-Beaker culture) са територије данашње Немачке и 
живеле су пре око 4 хиљаде година, а у филогенетску анализу нису укључене јер 
њихове комплетне митогеномске секвенце нису доступне (узорци KAR51 и 
KAR52, [119]). Хаплотип испитаника Sb_134 припада групи некласификованих 
секвенци у оквиру подхаплогрупе U4c1*, док хаплотипови испитаника Sb_53 и 
Sb_66 заједно са хаплотиповима из Бугарске и Италије формирају нову 
подхаплогрупу U4c1b која потенцијално води порекло из јужне Европе (Слика 
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8.26, Прилог). Време настанка подхаплогрупе U4c1b се процењује на 2.8-6.8 
хиљада година (Слика 8.26, Прилог). У оквиру ове подхаплогрупе, хаплотипови 
из српске популације, заједно са секвенцом из Бугарске, формирају нову, веома 
младу подкладу U4c1b1 која је потенцијално специфична зa Балканско 
полуострво (Табела 4.8 и Слика 8.26, Прилог). 
 
Слика 4.33. Филогенетско стабло подхаплогрупе U4d2 базирано на комплетним митогеномским 
секвенцама. Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, < обележава 
позиције са рекурентним мутацијама, позиције са повратним мутацијама су подвучене, позиције са 
трансверзијама обележене су суфиксом. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама 
година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена 
у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). 
На основу података о географској дистрибуцији подхаплогрупе U4d2, која је 
заступљена код аутохтоних народа Сибира (Јакути, Туванци, Хакаси и 
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Нганасани), у популацијама источне Европе (Татари са Волге), као и код 
различитих словенских популација, може се претпоставити да је ова 
подхаплогрупа настала у источној Европи одакле се проширила у Сибир и средњу 
Европу, пре око 4.9-8.5 хиљада година [256]. Хаплотип испитаника Sb_58 је, у 
оквиру ове подхаплогрупе, сврстан у младу подкладу U4d2b заједно са 
хаплотиповима који су углавном пореклом из словенских популација источне и 
средње Европе (Слика 4.33). 
4.4.4.2.Подхаплогрупа U5 
Раније филогенетске анализе подхаплогрупе U5a, која је распрострањена 
широм Европе, указују да је настала пре око 16-20 хиљада година и да се 
највероватније проширила по европском континенту из различитих рефугијума 
након последњег леденог максимума [257]. Подхаплогрупа U5а је у анализираном 
узорку српске популације представљена хаплотиповима који припадају 
подхаплогрупама U5a1a1j, U5a1a2a*, U5a2b1e1 и U5a2b6. Процењена времена 
настанка ових подхаплогрупа приказана су у Табели 4.8. Хаплотип испитаника 
Sb_127 се групише заједно са хаплотипом из Шведске формирајући нову 
подкладу U5a1a1j (Слика 8.27, Прилог), док је хаплотип испитаника Sb_62, који је 
идентичан хаплотипу из Турске, сврстан у подхаплогрупу U5a1a2a* процењене 
старости од 6.5-9.2 хиљаде година (Слика 8.28, Прилог). Три хаплотипа у српској 
популацији сврстана су у подхаплогрупу U5a2b, у оквиру које се хаплотипови 
испитаника Sb_22 и Sb_146 заједно са хаплотипом из Русије групишу у нову 
подкладу U5a2b1e чије је време настанка процењено на 4.6-7.9 хиљада година 
(Слика 4.34). У оквиру ове подкладе, хаплотипови из Србије формирају нову 
грану U5a2b1e1 процењене старости од 2.3-5.2 хиљада година (Табела 4.8). 
Хаплотип испитаника Sb_123 се заједно са секвенцом непознатог порекла 
групише у нову подкладу U5a2b6 процењене старости од 5.2-7.9 хиљада година 
(Табела 4.8 и Слика 8.29, Прилог). 
Хаплотипови који припадају подхаплогрупи U5b су након филогенетске 
анализе сврстани у подхаплогрупе U5b1a1, U5b1e'h* и U5b3j. Хаплотипови 
испитаника Sb_96 и Sb_135 су идентични хаплотипу из Русије и заједно са 




Слика 4.34. Филогенетско стабло подхаплогрупе U5a2b1 базирано на комплетним митогеномским 
секвенцама. Хаплотипови пореклом из српске популације уоквирени су црвеном бојом, < 
обележава позиције са рекурентним мутацијама, позиције са трансверзијама обележене су 
суфиксом, позиције са повратним мутацијама су подвучене, ins обележава инсерције, del 
обележава делеције, новодефинисане подхаплогрупе представљене су црвеним подебљаним 
словима. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом 
(стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и 
црвеном бојом (стопа синонимних замена). Бројеви који се налазе испод назива појединих 
подхаплогрупа означавају број комплетних митогенома коришћених у анализи. Списак 
комплетних митогеномских секвенци које су коришћене у филогенетској анализи, њихови 
приступни бројеви, порекло и референце су представљени у Табели 8.8 (Прилог). 
старости од 1.3-2.3 хиљада година (Табела 4.8 и Слика 4.35). Ова подклада води 
порекло од подхаплогрупе U5b1a у оквиру које су укључени хаплотипови из 
савремених популација Француске и Енглеске, али и хаплотипови пореклом од 
ловаца сакупљача који су живели на територији данашње Француске и 
Луксембурга пре око шест, односно осам хиљада година (Berry Au Bac, [258]; 
Loschbour, [115]). Ови резултати указују на потенцијално западноевропско 
порекло подхаплогрупе U5b1a. 
Хаплотип испитаника Sb_7 сврстан је у парагрупу U5b1e'h* у којој се налазе 
хаплотипови пореклом из различитих европских популација, као и хаплотип 10 
хиљада година старе јединке која је је припадала ловачко сакупљачком друштву 
средњег мезолита на територији данашње Француске (Ranchot, [258]) (Слика 8.30, 
Прилог). С обзиром да је процењено време настанка ове подхаплогрупе 14.9-16.7 
хиљада година, може се претпоставити да се ова подхаплогрупа проширила по 




Слика 4.35. Филогенетско стабло подхаплогрупе U5b1a базирано на комплетним митогеномским 
секвенцама. Хаплотипови пореклом из српске популације уоквирени су црвеном бојом, позиције 
са повратним мутацијама су подвучене, новодефинисана подхаплогрупа представљена је црвеним 
подебљаним словима. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) 
приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у 
кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). 
Хаплотип испитаника Sb_21 је идентичан хаплотипу пореклом из Босне и 
Херцеговине и заједно са њим формира нову подкладу U5b3ј у оквиру 
подхаплогрупе U5b3 (Слика 4.36). Процена времена настанка подхаплогрупе 
U5b3 (9.7-13.1 хиљада година) у сагласности је са проценама које су добијене у 
ранијим истраживањима чији аутори претпостављају да је ова подхаплогрупа 
настала на Апенинском полуострву одакле се проширила само дуж обала 




Слика 4.36. Филогенетско стабло подхаплогрупе U5b3 базирано на комплетним митогеномским 
секвенцама. Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, < обележава 
позиције са рекурентним мутацијама, позиције са повратним мутацијама су подвучене, позиције са 
трансверзијама обележене су суфиксом, новодефинисане подхаплогрупе представљене су црвеним 
подебљаним словима. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) 
приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у 
кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). Бројеви који се налазе испод 
назива појединих подхаплогрупа означавају број комплетних митогенома коришћених у анализи. 
Списак комплетних митогеномских секвенци које су коришћене у филогенетској анализи, њихови 
приступни бројеви, порекло и референце су представљени у Табели 8.8 (Прилог). 
4.4.4.3. Подхаплогрупа U8 
Подхаплогрупа U8 обухвата две гране: U8а и U8b. Иако је подхаплогрупа U8а 
распрострањена широм Европе, њена учесталост је ниска. Митогеном испитаника 
Sb_172 је након филогенетске анализе сврстан у новодефинисану подкладу 
U8а1а1а2, заједно са хаплотипом из Чешке (Слика 8.31, Прилог). Процењено 
време настанка подхаплогрупе U8а1а1а2 је 2.3-3.9 хиљада година (Табела 4.8). 
Према филогеографским анализама, подхаплогрупа U8а се кроз Европу ширила у 
два таласа - најпре пре око 30 хиљада година преко Пиринејског полуострва и 
средње Европе све до Балтичког мора, а затим пре око 10-15 хиљада година, када 
је дошло до много веће експанзије подкладе U8а1 у Европи и ширења све до 
територија данашње Русије и Шкотске, које се данас одликују мањим 
диверзитетом подхаплогрупе U8а у односу на средњу Европу [144]. Стога се 
присуство U8а1а1а2 подкладе у западно- и јужнословенским популацијама може 
објаснити или раним ширењем U8а1 кроз средњу Европу, или каснијим 
миграцијама Словена у раном средњем веку. 
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Хаплогрупа K, најзаступљенија сестринска клада подхаплогрупе U8b, 
распрострањена је широм Европе и њена дистрибуција се поклапа са 
дистрибуцијом U8а и U8b подахплогрупе [136]. Иако је време њеног настанка 
процењено на око 36 хиљада година, још увек није са сигурношћу утврђено да ли 
је настала у Европи или на Блиском истоку [145]. Подаци указују да се њена 
главна подклада K1а проширила по Европи и Блиском истоку пре око 20 хиљада 
година, док су мање подкладе K1b, K1c и K2 највероватније настале у Европи у 
периоду између последњег глацијалног максимума и неолита [145]. Након 
филогенетске анализе, у коју су биле укључене све доступне комплетне 
митогеномске секвенце које припадају хаплогрупи K, у анализираном узорку 
српске популације детектовани су хаплотипови који припадају следећим 
подхаплогрупама: K1a2 (Слика 8.32, Прилог), K1a4a1 (Слика 8.33, Прилог), 
K1a4d (Слика 8.34, Прилог), K1a4k (Слика 8.35, Прилог), K1a4l (Слика 8.35, 
Прилог), K1a30b (Слика 4.37), K1a13a1 (Слика 4.38), K1b1c (Слика 8.36, Прилог) 
и K1b2a2 (Слика 8.37, Прилог).  
Иако је већина ових подхаплогрупа присутна у Европи, K1a2, K1a4, K1a30 и 
K1b1c су такође заступљене и у популацијама Блиског истокa. Присуство 
хаплотипова пореклом са Блиског истока у подхаплогрупама које садрже 
претежно европске хаплотипове, и обратно, може се објаснити скоријим или 
древним протоком гена између Европе и Блиског истока дуж Медитерана [145]. 
Стога би се присуство блискоисточних хаплотипова унутар претежно европских 
подхаплогрупа K1a2 и K1a4 могло објаснити миграцијама из Европе ка Блиском 
истоку (Слике 8.32 и 8.35, Прилог). Међутим, нова истраживања су показала 
присуство K1a2 хаплотипова код јединки које су током неолита насељaвале 
територије данашње Турске (пре око осам хиљада година) и Грчке (пре око шест 
хиљадa година) што би се могло објаснити миграцијама које су се одвијале из 
северозападне Турске ка северној Грчкој [176]. 
Међутим, с обзиром да подхаплогрупе K1a30 и K1b1c садрже скоро подједнак 
број хаплотипова пореклом из Европе и Блиског истока, порекло ових 
подхаплогрупа се не може са сигурношћу утврдити (Слика 4.37 и Слика 8.36, 
Прилог). Битно је напоменути да су након филогенетске анализе у оквиру 
подхаплогрупе K1a30 уочене две регион-специфичне подкладе: блискоисточна 
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подклада K1a30а и новодефинисана европска подклада K1a30b која укључује 
хаплотипове детектоване у Србији (испитаник Sb_89) и Француској као и један 
хаплотип непознатог порекла (Слика 4.37). 
 
Слика 4.37. Филогенетско стабло подхаплогрупе K1a30 базирано на комплетним митогеномским 
секвенцама. Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, < обележава 
позиције са рекурентним мутацијама, ins обележава инсерције, del обележава делецију, 
новодефинисана подхаплогрупа представљена је црвеним подебљаним словима. Процене времена 
настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у 
комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа 
синонимних замена). 
Анализа комплетног митогенома омогућила је прецизније сврставање 
хаплотипова у одговарајуће подхаплогрупе, тако дa је хаплотип испитаника 
Sb_80, који је на основу анализе варијабилности HVS-I и HVS-II региона најпре 
сврстан у подхаплогрупу K2, након анализе комплетне секвенце мтДНК сврстан у 
подхаплогрупу K1а2. С обзиром да известан број K хаплотипова, детектованих у 
узорку српске популације, настаје директно из корена подхаплогрупа K1a2, 
K1a4a1, K1b1c и K1b2a2 (испитаници Sb_80, Sb_57, Sb_5, Sb_148, Sb_145 и 
Sb_23), није било могуће одредити потенцијалну изворну популацију ових 
хаплотипова (Слике 8.32, 8.33, 8.36 и 8.37, Прилог). То је такође случај и са 
хаплотипом испитаника Sb_138 који са митогеномом јединке непознатог порекла 
формира нову подкладу K1a4k (Слика 8.35, Прилог). Митогеном испитаника Sb_4, 
заједно са хаплотипом јединке из Бугарске, формира новодефинисану подкладу 
K1a4l процењеног времена настанка од 3.9-7.9 хиљада година (Табела 4.8 и Слика 
8.35, Прилог). Хаплотип испитаника Sb_10 сврстан је у подхаплогрупу K1a4d, 
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процењене старости од 3.2-4.2 хиљаде година, која групише хаплотипове који 
већински припадају германској групи популација и воде порекло из средње и 
северне Европе (Слика 8.34, Прилог). 
 
Слика 4.38. Филогенетско стабло подхаплогрупе K1a13 базирано на комплетним митогеномским 
секвенцама. Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, < обележава 
позиције са рекурентним мутацијама, позиције са повратним мутацијама су подвучене, позиција са 
трансверзијом обележена је суфиксом, del обележава делецију, новнодефинисане подхаплогрупе 
представљене су црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка подхаплогрупа у 
хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом 
(стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). 
Битно је напоменути да је филогенетска анализа омогућила да се дефинишу 
нове подкладе у оквиру подхаплогрупе K1a13а: K1a13a1, K1a13a2, K1a13a3 и 
K1a13a4 (Слика 4.38). Митогеном испитаника Sb_39 сврстан је заједно са 
хаплотиповима из Хрватске и Босне и Херцеговине у новодефинисану подкладу 
K1a13a1 чије је процењено време настанка 2.6-4.5 хиљада година (Табела 4.8). 
Стога се може претпоставити потенцијално балканско порекло подкладе K1a13a1 
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која може представљати генетичку заоставштину балканских популација 
гвозденог доба. 
4.4.4.4. U подхаплогрупе мале учесталости: U1, U2е, U3а и U7b 
Два идентична хаплотипа, детектована код испитаника Sb_93 и Sb_168, 
сврстана су у подхаплогрупу U1а1c где заједно са хаплотипом из Грчке 
формирају новодефинисану подкладу U1a1c2 (Слика 4.39) чије је процењено 
време настанка 1.5-2.6 хиљада година (Табела 4.8). 
 
Слика 4.39. Филогенетско стабло подхаплогрупе U1a1c базирано на комплетним митогеномским 
секвенцама. Хаплотипови пореклом из српске популације уоквирени су црвеном бојом, < 
обележава позиције са рекурентним мутацијама, позиције са трансверзијама обележене су 
суфиксом, позиције са повратним мутацијама су подвучене, ins обележава инсерције, 
новодефинисане подхаплогрупе представљене су црвеним подебљаним словима. Процене времена 
настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у 
комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа 
синонимних замена). 
Овај резултат указује на могућност да је ова подхаплогрупа настала на 
Балканском полуострву. Време раздвајања подклада U1a1c1 и U1a1c2, које је 
процењено на период након последњег леденог максимума, као и чињеница да је 
подклада U1a1c1 данас распрострањена у Индији, Ирану и јужној Европи, указују 
на могућност да је предачки хаплотип U1a1c2 стигао на Балканско полуострво 
преко Мале Азије. 
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Два хаплотипа у узорку српске популације сврстана су у подхаплогрупу U2е: 
хаплотип испитаника Sb_170 у подхаплогрупу U2е1b1 (Слика 8.38, Прилог) и 
хаплотип испитаника Sb_52 у подхаплогрупу U2е2а1d (Слика 8.39, Прилог). 
Предложена је редефиниција корена подкладе U2е2а1d, тако да супституције на 
основу којих се дефинише припадност овој подклади обухватају поред транзиције 
на позицији 5746 и повратну мутацију на позицији 16092. Процењена времена 
настанка подклада U2е1b1 и U2е2а1d износе 0.9-2.4 и 6.5-7.4 хиљада година, 
респективно (Табела 4.8). У оквиру обе подхаплогрупе присутни су претежно 
хаплотипови пореклом из различитих словенских популација. 
Подхаплогрупи U3 припадају два хаплотипа из анализираног узорка српске 
популације, која су сврстана у подхаплогрупе U3а1 и U3а3. U3а линије су 
присутне у популацијама Европе, Блиског истока, Кавказа и северне Африке. 
Подхаплогрупа U3а1, која је распрострањена широм Европе и највероватније 
европског порекла [141], одликује се процењеним временом настанка од 5.1-7.4 
хиљаде година (Слика 8.40, Прилог). Ови подаци указују на то да се ширење U3а1 
линија у Европи десило током касног холоцена или нешто касније [234]. 
Хаплотип испитаника Sb_144, заједно са хаплотипом из Шпаније, формира нову 
подхаплогрупу U3a1d процењеног времена настанка од 5.2-7.9 хиљада година 
(Табела 4.8 и Слика 8.40, Прилог).  
Други U3 хаплотип, пореклом од испитаника Sb_95, припада подхаплогрупи 
U3а3, процењеног времена настанка од 15.8-21.9 хиљада година (Табела 4.8). Ова 
подхаплогрупа обухвата хаплотипове пореклом са Блиског истока и Кавказа 
(Слика 4.40) што може да укаже на древне интеракције између популација које су 
насељавале ове просторе са популацијама Балканског полуострва. С обзиром да 
српски U3а3 хаплотип нема транзицију на позицији 10143, која је до сада 
сматрана једном од дефинишућих за одређивање припадности подклади U3а3, 
предложена је редефиниција корена U3а3 подкладе, односно супституција на 
основу којих се дефинише припадност овој подклади, а које обухватају 
трансверзију на позицији 2766 и транзицију на позицији 16189. Хаплотипови који 
поседују и транзицију на позицији 10143 формирају засебну грану која је 




Слика 4.40. Филогенетско стабло подхаплогрупе U3a базирано на комплетним митогеномским 
секвенцама. Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, < обележава 
позиције са рекурентним мутацијама, позиције са трансверзијама обележене су суфиксом, 
позиције са повратним мутацијама су подвучене, ins обележава инсерције, новодефинисане 
подхаплогрупе представљене су црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка 
подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном 
митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних 
замена). Бројеви који се налазе испод назива појединих подхаплогрупа означавају број комплетних 
митогенома коришћених у анализи. Списак комплетних митогеномских секвенци које су 
коришћене у филогенетској анализи, њихови приступни бројеви, порекло и референце су 
представљени у Табели 8.8 (Прилог). 
У подхаплогрупу U7 сврстан је хаплотип испитаника Sb_109. Овај хаплотип 
припада U7b грани подхаплогрупе U7 за коју се претпоставља да је настала на 
територији Европе и процењено време њеног настанка је 7.2-9.8 хиљада година 
(Табела 4.8). Српски хаплотип је у оквиру U7b подхаплогрупе сврстан у групу 
претежно европских хаплотипова на основу повратне мутације на позицији 16309 
(Слика 4.41). С обзиром да се позиција 16309 одликује релативно високом стопом 



























Слика 4.41. Филогенетско стабло подхаплогрупе U7b базирано на комплетним митогеномским 
секвенцама. Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, < обележава 
позиције са рекурентним мутацијама, позиције са трансверзијама обележене су суфиксом, 
позиције са повратним мутацијама су подвучене, ins обележава инсерције, del обележава делеције, 
новодефинисане подхаплогрупе представљене су црвеним подебљаним словима. Процене времена 
настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном 




транзиције на позицији 16309 артефакт. И поред тога, филогенетска анализа, у 
коју су биле укључене доступне митогеномске секвенце које припадају 
подхаплогрупи U7b, омогућила је прецизнију процену времена њеног настанка у 
односу на раније налазе Derenko и сар. (са 6-11 хиљада на 7.2-9.8 хиљада година) 
[234]. Унутар U7b подхаплогрупе могу се уочити регион-специфичне подкладе у 
оквиру којих су груписани хаплотипови пореклом из Италије, Данске, Финске и 




Митохондријска ДНК се већ дуги низ година успешно користи као генетички 
маркер у студијама које за циљ имају утврђивање порекла и историје људских 
популација, карактеризацију генетичке варијабилности древних популација и 
разумевање улоге демографских, генетичких (миграције, замене и мешања 
популација, генетички дрифт, ефекат оснивача, уска грла) и других процеса у 
формирању генетичке разноврсности људске врсте [4, 135, 136, 216]. 
Митохондријску ДНК за овакав тип истраживања чини погоднoм низ особина које 
поседује, попут унипаренталног наслеђивања, одсуства рекомбинација, присуства 
у великом броју копија у ћелији, као и виша стопа мутација у односу на једарни 
геном. Развој нових технологија, током протекле деценије, омогућио је да се данас 
са лакоћом анализирају не само поједини региони, већ и комплетни митогеноми 
великог броја савремених и древних јединки, што омогућава стицање бољег увида 
у еволуциону историју људских популација [123, 125, 259, 260]. 
Иако је до данас анализирана варијабилност мтДНК великог броја европских 
популација, подаци за српску популацију врло су оскудни. Имајући у виду да 
популација Србије насељава централни део Балканског полуострва, које је имало 
важну улогу као коридор преко којег су се одвијале бројне миграције људи, од 
праисторије па све до савременог доба, анализа варијабилности мтДНК 
репрезентативног узорка српске популације веома је значајна не само за боље 
разумевање демографских, историјских и других процеса који су довели до 
формирања генског пула ове популације, већ и осталих јужнословенских 
популација. Стога је један од циљева ове студије био да се досадашња сазнања о 
еволуционој историји популација на Балканском полуострву употпуне анализама 
варијабилности мтДНК у савременој популацији Србије. 
5.1.  Генетичка разноврсност испитиваних популација 
У циљу дефинисања генетичке разноврсности становништва Републике Србије 
анализиране су мтДНК 172 испитаника. У студију су укључени испитаници чији су 
женски преци друге генерације по мајчинској линији декларисаног српског 
етницитета и воде порекло са територија Републике Србије и суседних држава, 
република бивше СФРЈ (Хрватска, Босна и Херцеговина и Црна Гора). 
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Укључивањем постојећих података из литературе [163, 197, 203, 239] направљен је 
обједињени, скоро двоструко повећан узорак. Овај обједињени узорак коришћен је 
у свим даљим анализама. Ради утврђивања степена генетичке разноврсности 
митохондријског генског пула процењене су вредности параметара генетичке 
разноврсности: број хаплотипова, разноврсност хаплотипова, нуклеотидна 
разноврсност, број полиморфних места, као и средњи број разлика између парова 
хаплотипова. У циљу истраживања генетичких сличности и разлика између српске 
и осталих европских популација урађена је анализа главних компоненти на основу 
учесталости мтДНК (под)хаплогрупа, а утврђене су и међупопулационе генетичке 
дистанце добијене анализом варијабилности секвенци HVS-I и/или HVS-I и HVS-II 
региона. 
5.1.1. Спектар и учесталост мтДНК (под)хаплогрупа у популацији 
Србије 
Све мтДНК (под)хаплогрупе које су карактеристичне за европске популације 
детектоване су и у популацији Србије (Табела 8.1, Прилог). Поред тога, њихова 
учесталост у српској популацији је у распону очекиваних вредности за учесталости 
одговарајућих (под)хаплогрупа у осталим европским популацијама (Табела 8.5, 
Прилог). 
5.1.1.1. Суперхаплогрупа R0 
Имајући у виду да је у Европи хаплогрупа H представљена с највећом 
учесталошћу (Табела 8.5, Прилог) очекивано је да се хаплотипови који припадају 
овој хаплогрупи такође јављају са високом учесталошћу у српској популацији 
(44.34%, Табела 4.1). Заступљеност ове хаплогрупе у европским популацијама 
опада ка југу и истоку Европе, при чему на Блиском истоку, Кавказу и у средњој 
Азији достиже високу учесталост од 10 до 30% [97, 136, 138, 261]. Литературни 
подаци указују да је хаплогрупа H настала у региону Блиског истока пре око 25-30 
хиљада година, одакле се ширила у неколико таласа [136-138, 233, 261]. Прва 
експанзија хаплогрупе H одиграла се пре почетка последњег леденог максимума у 
региону Блиског истока и јужног Кавказа [233]. Током овог периода, хаплогрупа H 
се проширила и на поједине делове Европе, првенствено њене јужне области попут 
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Пиринејског полуострва које се сматра једним од глацијалних рефугијума из којег 
је уследила постглацијална експанзија по европском континенту, тј. 
реколонизација Европе [97, 233, 261]. Већина подхаплогрупа које припадају 
хаплогрупи H проширила се Европом непосредно након завршетка последњег 
леденог максимума, односно током касног плеистоцена и раног холоцена [233]. 
Поред тога, до ширења хаплогрупе H са Блиског истока у Европу дошло је и током 
неолита [43, 117, 119, 243]. За време неолитских миграција у европским 
популацијама долази до повећања учесталости (под)хаплогрупа такозваног 
„неолитског пакета― који обухвата (под)хаплогрупе N1a, T2, K, J, HV, V, W и X [44, 
119]. Иако је хаплогрупа H постала учесталија у европским популацијама током 
неолитске транзиције, она се обично не сврстава у „неолитски пакет― због тога што 
се сматра да су најчешће подхаплогрупе, H1 и H3, настале раније, односно током 
касног глацијала или непосредно након постглацијалног периода на Пиринејском 
полуострву одакле су се прошириле Европом независно од миграција са Блиског 
истока [97, 133, 139, 261]. Такође, ове подхаплогрупе су одсутне или веома ретке 
на Блиском истоку. 
Трагови наглих популационих експанзија, кроз које су прошле људске 
популације током горњег палеолита и неолита, могу се уочити и у хаплотип мрежи 
која приказује генеолошке односе хаплотипова хаплогрупе H [136], као и у мрежи 
хаплотипова детектованих у српској популацији (Слика 4.10). Хаплогрупа H се 
одликује са више од 100 дефинисаних подхаплогрупа, при чему се поједине 
подхаплогрупе у европским популацијама јављају са већом учесталошћу, попут 
подхаплогрупа H1 и H3. Највиша учесталост ових подхаплогрупа установљена је у 
западној Европи где се налазио франко-кантабријски рефугијум из којег су се 
прошириле широм континента током пост-глацијалне реколонизације [97, 138, 
261]. У Европи су, у оквиру подхаплогрупе H1, најчешће подхаплогрупе H1a и H1b 
које су ван европског континента детектоване у Турској и северном Кавказу [233]. 
У анализираном узорку српске популације, хаплотипови из подхаплогрупе H1 
већином су сврстани у подхаплогрупу H1b (Табела 8.1, Прилог). Подхаплогрупа 
H2 је карактеристична за источну Европу и Азију [138]. У српској популацији 
детектовани су хаплотипови који припадају подхаплогрупи H2a1 (Табела 8.1, 
Прилог). Ова подхаплогрупа је високо заступљена на Арабијском полуострву, а са 
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релативно високом учесталошћу може се наћи у средњој Азији (12.5%), као и у 
појединим европским популацијама, попут источнословенских популација и 
Естонаца [138]. 
У Европи, подхаплогрупа H5 је трећа по заступљености H подхаплогрупа и за 
њу се претпоставља да је настала у јужној Европи одакле се проширила након 
последњег леденог максимума [133]. Подхаплогрупа H5 у анализираном узорку 
српске популације представља најчешћу H подхаплогрупу. Mielnik-Sikorska и сар. 
су предложили да би реконструкција филогеније линија које припадају 
подхаплогрупи H5, као и анализа географске дистрибуције хаплотипова, могла да 
пружи увид у порекло словенских популација [133]. 
Подхаплогрупа H6 се сматра једном од најстаријих подхаплогрупа хаплогрупе 
H и процењено је да је настала пре око 26 хиљада година у региону југозападне 
Азије [233]. Она се проширила пре последњег леденог максимума у региону 
Блиског истока и Кавказа, док је до експанзије ове подхаплогрупе у Европу дошло 
касније, пре око 3.4 хиљаде година [233]. Поједине подкладе подхаплогрупе H6 су 
специфичне за поједине регионе Евроазије. Подкладе H6a и H6c су 
карактеристичне за европске, док се H6b везује превасходно за популације средње 
Азије и Блиског истока, што указује на дужу временску изолованост ових 
популација [133, 138]. Сви хаплотипови подхаплогрупе H6 у анализираном узорку 
српске популације припадају подхаплогрупи H6a. Од осталих детектованих H 
подхаплогрупа издвајају се H8, H9, H11 и H12 чији су хаплотипови мање 
заступљени у европским популацијама [262], што је случај и са српском 
популацијом. 
Хаплогрупе HV, HV0 и V су блиско сродне хаплогрупи H. Ове сестринске 
хаплогрупе су се по Европи највероватније прошириле током касног палеолита пре 
око 15 хиљада година [263, 264]. Према до сада доступним подацима, сматра се да 
су заступљеност и дистрибуција тзв. старих „палеолитских― линија у савременим 
европским популацијама резултат миграција након последњег леденог максимума, 
а приликом којих су популације из глацијалних рефугијума реколонизовале 
Европу [98, 101, 136, 261]. Учесталост хаплогрупе HV у Европи је релативно ниска, 
при чему се са највећом учесталошћу може наћи у југоисточној и источној Европи 
(Табела 8.5, Прилог). Ова хаплогрупа припада такозваном митохондријском 
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„неолитском пакету― хаплогрупа које у европским популацијама почињу да се 
јављају са повећаним учесталостима током неолита захваљујући ширењу 
пољопривреде и доласку фармера са Блиског истока [44, 119]. У српској 
популацији, хаплогрупа HV је детектована са ниском учесталошћу, што одговара 
учесталостима у осталим европским популацијама. Међу HV хаплотиповима у 
српској популацији, идентификован је хаплотип који припада подхаплогрупи HV2 
која је чешћа на Блиском истоку и веома се ретко може наћи у европским 
популацијама. Предложено је да се настанак подхаплогрупе HV2 може сместити на 
територију данашњег Ирана и време од око 36-42 хиљадe година, а током касног 
глацијала долази до њене диверзификације и каснијег ширења у јужну Азију и 
Европу [234]. 
Хаплогрупа HV0 је у европским популацијама заступљена са нешто већом 
учесталошћу (0.9% - 8.5%) у односу на сестринску хаплогрупу HV, а најчешћа је у 
популацијама Пиринејског полуострва (Табела 8.5, Прилог). У анализираном 
узорку српске популације, ове хаплогрупе се јављају са сличном учесталошћу 
(Табела 8.5, Прилог). У хаплогрупу HV0 спада и хаплогрупа V која је према Torroni 
и сар. настала на Пиринејском полуострву након последњег леденог максимума, 
пре око 11 хиљада година, одакле се проширила Европом током постглацијалне 
реколонизације, чиме се може објаснити висока учесталост ове хаплогрупе на 
Пиринејском полуострву [98]. У анализираном узорку српске популације, 
хаплогрупа V присутна је са ниском учесталошћу од 1.74%, што је у сагласности са 
учесталостима у осталим европским популацијама. 
У српској популацији је детектован и један хаплотип из подхаплогрупе R0a 
која се ретко може наћи у европским популацијама и карактеристична је за 
популације југозападне Азије, односно Арабијског полуострва где достиже 
учесталост и до 35% [129, 131]. Процењује се да је ова подхаплогрупа настала пре 
око 30 хиљада година на Арабијском полуострво које је препознато као један од 
потенцијалних глацијалних рефугијума [131]. Сматра се да се подхаплогрупа R0a 
ширила у Европу дуж Медитерана и југоисточне Европе крајем плеистоцена и у 
раном холоцену [131]. 
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5.1.1.2. Суперхаплогрупа U 
Друга по заступљености у европским популацијама је суперхаплогрупа U, која 
је са мањом учесталошћу присутна и на Блиском истоку, при чему су поједине 
подхаплогрупе карактеристичне за поједине регионе Европе, Блиског истока и 
северне Африке [136]. Старост суперхаплогрупе U је процењена на око 50 хиљада 
година, што је чини најстаријом европском мтДНК хаплогрупом [136]. Сматра се 
да је суперхаплогрупа U настала током палеолита у првим популацијама 
анатомски савремених људи који су населили Европу [136, 263]. Према подацима 
добијеним анализом ДНК из археолошких узорака, показано је да су U мтДНК 
линије биле најчешће у пренеолитским ловачко сакупљачким друштвима [114, 116, 
265]. У анализираном узорку српске популације, суперхаплогрупа U је заступљена 
са учесталошћу од 23.25% и представљена је хаплотиповима који припадају 
(под)хаплогрупама U1, U2, U3, U4, U5, U7, U8 и K (Табела 4.1). 
Најучесталија U подхаплогрупа у српској популацији је подхаплогрупа U4 која 
обухвата подкладе U4а и U4c (Табела 4.1 и Табела 8.1, Прилог). Подхаплогрупа U4 
се у европским популацијама јавља са учесталошћу од 0 до 9.2% и најчешћа је у 
популацији Летоније и Србије (Табела 8.5, Прилог). Учесталост ове подхаплогрупе 
опада од југоистока и истока Европе ка северозападу (Табела 8.5, Прилог). Према 
Richards и сар., подхаплогрупа U4, заједно са HV, U1 и U2, представља једну од 
главних оснивачких мтДНК линија која се проширила Европом током средњег 
горњег палеолита, тј. у периоду од пре 26 до 14.5 хиљада година [136]. 
Подхаплогрупа U5 је једна од најстаријих U подхаплогрупа и за њу се 
процењује да је настала пре око 37 хиљада година, односно за време раног горњег 
палеолита [139]. Ова подхаплогрупа се дели на две подкладе: подхаплогрупу U5b, 
процењене старости од око 20-24 хиљаде година, и подхаплогрупу U5а за коју се 
сматра да је настала током последњег леденог максимума, пре око 16-20 хиљада 
година [257]. Подхаплогрупа U5 је најчешћа U подхаплогрупа у европским 
популацијама, са учесталошћу од 3.5% до 21.6% (Табела 8.5, Прилог). Учесталост 
ове подхаплогрупе опада од североистока Европе ка југу, при чему се највеће 
учесталости могу детектовати у финској и баскијској популацији (Табела 8.5, 
Прилог). У анализираном узорку српске популације, учесталост подхаплогрупе U5 
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слична је учесталостима код осталих јужноевропских популација (Табела 8.5, 
Прилог) и обухвата U5а и U5b хаплотипове (Табела 8.1, Прилог). 
У оквиру подхаплогрупе U8, у српској популацији детектовани су хаплотипови 
који припадају реткој подхаплогрупи U8а, као и хаплотипови хаплогрупе K која 
представља најзаступљенију сестринску кладу подхаплогрупе U8b. Подхаплогрупа 
U8а се у европским популацијама јавља са ниском учесталошћу и најчешћа је на 
Корзици (Табела 8.5, Прилог). Сматра се да је подхаплогрупа U8а настала пре око 
37 хиљада година на Пиринејском полуострву одакле се, пре око 30 хиљада 
година, проширила до средње Европе и Балтика, док се њена подклада U8а1, пре 
око 10-15 хиљада година, проширила све до територијa данашње Русије и Шкотске 
[144]. 
Хаплогрупа K заступљена је у свим европским популацијама са учесталошћу 
која се креће у распону од 1.7% до 11.9% (Табела 8.5, Прилог). Сматра се да је ова 
хаплогрупа настала пре око 36 хиљада година и да се њена главна клада K1a 
проширила Европом и Блиским истоком пре око 20 хиљада година. За њене остале 
кладе, K1b, K1с и K2, сматра се да су настале у Европи у периоду између 
последњег глацијалног максимума и неолита [145]. У анализираном узорку српске 
популације, хаплогрупа K је представљена хаплотиповима који припадају 
подхаплогрупама K1a, K1b и K2 (Табела 8.1, Прилог). 
Остале подхаплогрупе у оквиру суперхаплогрупе U - U1, U2, U3 и U7, 
присутне су са ниским учесталостима у српској популацији, што је у сагласности 
са њиховим учесталостима у осталим европским популацијама (Табела 8.5, 
Прилог). 
Подхаплогрупа U1 је веома ретка у европским популацијама (Табела 8.5, 
Прилог), а најзаступљенија је у популацијама Кавказа и Мале Азије [135, 136]. У 
Европи, учесталост ове подхаплогрупе опада од југоистока (Балканског 
полуострва) ка северозападу (Табела 8.5, Прилог). Оваква распрострањеност 
подхаплогрупе U1 може се објаснити миграцијама са Блиског истока ка Европи и 
то преко Мале Азије и Балкана, највероватније током средњег горњег палеолита 
[136]. У оквиру подхаплогрупе U1 налазе се две подкладе, U1а'с и U1b, од којих се 
подхаплогрупа U1b углавном може детектовати у европским популацијама [234]. 
У оквру U1а'с гране, за коју се сматра да је настала на простору југозападне Азије 
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и чија је старост процењена на 29-44 хиљада година [234], налази се подклада U1а 
чији су хаплотипови установљени у српској популацији (Табела 8.1, Прилог). 
Процењена старост ове подкладе износи 13-15 хиљада година и може се наћи у 
популацијама широм јужне и југозападне Азије, Кавказа и Европе [234]. 
Подхаплогрупа U2 је вероватно настала у Европи током средњег горњег 
палеолитa (26-14.5 хиљада година) [136], а у анализираном узорку српскe 
популацијe представљена је хаплотиповима који се класификују у подкладу U2е 
(Табела 8.1, Прилог) чија је старост процењена на 21-22 хиљаде година [141]. Ова 
подхаплогрупа је присутна у западно-евроазијским популацијама и то тако да у 
Европи њена учесталост износи око 0.9%, док је у западној Азији заступљена са 
учесталошћу од 1.7% [168]. 
Према Richards и сар., подхаплогрупа U3 која је карактеристична за популације 
Блиског истока, у Европи се појавила у време неолитске експанзије заједно са 
(под)хаплогрупама Ј и Т1 и неколико подхаплогрупа које припадају хаплогрупама 
H и W [136]. Подхаплогрупа U3 обухвата две главне гране, U3а'с и U3b, чије су 
процењене старости веома сличне (18-26 и 18-24 хиљада година, респективно) 
[234]. У анализираном узорку српске популације, подхаплогрупа U3 је 
представљена хаплотиповима из подхаплогрупе U3а (Табела 8.1, Прилог). Ова 
подхаплогрупа, чија је старост процењена на 10-14 хиљада година, детектује се у 
популацијама Европе, Блиског истока, Кавказа и северне Африке [234]. 
Према Sahakyan и сар., подхаплогрупа U7 је настала на Блиском истоку пре око 
15.6 до 18.6 хиљада година, што је чини најмлађом подхаплогрупом у оквиру 
суперхаплогрупе U [143]. Сматра се да се ова подхаплогрупа ширила у два таласа: 
први се одиграо непосредно након последњег глацијалног максимума када је 
дошло до ширења подхаплогрупе U7 ка јужној и централној Азији, док је до другог 
таласа ширења дошло током периода од пре 5-8 хиљада година када се ова 
подхаплогрупа проширила ка медитеранском делу Европе [143]. Подхаплогрупа 
U7 је типична за популације Блискog истокa и Индијe [140, 266], а у оквиру ове 
подхаплогрупе дефинисане су подкладе U7a и U7c карактеристичне за југозападну 
Азију и Индију, док је подклада U7b карактеристична за Европу [234]. U7 
хаплотип детектован у анализираном узорку српске популације припада 
подхаплогрупи U7b (Табела 8.1, Прилог). 
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5.1.1.3. Суперхаплогрупа ЈТ 
Суперхаплогрупа JT, која обухвата хаплогрупе J и T, по учесталости у 
европским популацијама налази се на трећем месту (Табела 8.5, Прилог). Старост 
хаплогрупе J је процењена на око 30 до 43 хиљада година, док се хаплогрупа T 
датира на око 26 до 29 хиљада година [101]. Пионирска истраживања Richards и 
сар. указивала су на то да су (под)хаплогрупе T* и T2, заједно са најчешћим 
подкладама хаплогрупе H, као и хаплогрупама K, W и X, доспеле у Европу са 
Блиског истока током касног горњег палеолита (14.5-12 хиљада година), док су 
(под)хаплогрупе J и T1 пристигле у Европу током неолита [136]. Према скоријим 
истраживањима Pala и сар., хаплогрупе Ј и Т су из региона Блиског истока, који је 
служио као глацијални рефугијум, почеле да се шире у Европу пре око 19 хиљада 
година [101]. Ова експанзија се одвијала у два велика таласа миграција. Први талас 
се одиграо пре 12-16 хиљада година, када су се Европом прошириле 
подхаплогрупе J1c, J1b1a, J2a1, T1a1, T2a1b и T2f1 [101]. Други талас миграција се 
одвијао пре 10-11 хиљада година и водио је ширењу подхаплогрупа T2b и T2e. 
Хаплогрупа J је у европским популацијама заступљена са учесталошћу од 5.1% до 
15.2%, при чему је најчешћа у острвским популацијама западне Европе (Табела 
8.5, Прилог). Заступљеност ове хаплогрупе у анализираном узорку српске 
популације одговара распону учесталости у осталим европским популацијама 
(Табела 4.1 и Табела 8.5, Прилог) и обухвата подхаплогрупе J1c, J1b и J2 (Табела 
8.1, Прилог). Учесталост хаплогрупе T у европским популацијама износи између 
4.1% и 16.6%, при чему је најчешћа у влашкој и мађарској популацији (Табела 8.5, 
Прилог). У анализираном узорку српске популације, хаплогрупа Т је заступљена са 
нешто нижом учесталошћу, слично осталим европским популацијама (Табела 4.1 и 
Табела 8.5, Прилог), и обухвата хаплотипове подхаплогрупа Т1 и Т2 (Табела 8.1, 
Прилог). 
5.1.1.4. (Под)хаплогрупе N1, W и X2b 
У анализираном узорку српске популације детектоване су, са ниском 
учесталошћу, (под)хаплогрупе које директно потичу од суперхаплогрупе N (N1a, 
N1b, I, W и X2). Оне су и у осталим европским популацијама заступљене са ниским 
учесталостима (Табела 8.5, Прилог). 
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Старост хаплогрупe I процењена је на око 25 хиљада година, док се 
подхаплогрупе N1a и N1b датирају на око 20 и 19 до 25 хиљада година, 
респективно [130]. На основу литературних података, претпоставља се да су ове 
подхаплогрупе настале на Блиском истоку који је служио као један од глацијалних 
рефугијума током последњег леденог максимума [100, 130]. Сугерише се да је 
подхаплогрупа N1a доспела у Европу током неолита са миграцијама фармера, као 
део „неолитског митохондријског пакета― [44, 119], док се хаплогрупа I у 
европским популацијама појављује са повећаном учесталошћу нешто касније и 
вероватно је последица миграција носилаца јамне културе током касног неолита и 
бронзаног доба, пре око 4.5 хиљада година [123, 125]. Према истраживањима 
Olivieri и сар., поједине подхаплогрупе, попут I1, I2'3 и I5, у Европу су се 
прошириле раније, током касног глацијалног периода, пре око 12-18 хиљада 
година [100]. Хаплотипови који припадају хаплогрупи I се у европским 
популацијама могу наћи са учесталошћу од 0.3% до 4.8% при чему су 
најзаступљенији на северу Европе, док им учесталост опада ка југу (Табела 8.5, 
Прилог). У анализираном узорку српске популације, хаплогрупа I је представљена 
хаплотипом из подхаплогрупе I5. Подхаплогрупа N1b се углавном може наћи у 
југозападној Азији, а предложена су два сценарија по којима се ова подхаплогрупа 
проширила у Европу. Први сценарио претпоставља да се подхаплогрупа N1b 
проширила током неолита, пре око 8 хиљада година, док други, вероватнији 
сценарио сугерише да се ова подхаплогрупа у Европу проширила током касног 
глацијала, пре око 15 хиљада година [130]. 
Старост хаплогрупе W процењена је на око 20 хиљада година, док је за 
хаплогрупу X претпостављена старост од око 30 хиљада година [130]. Сматра се да 
су ове хаплогрупе настале у региону Блиског истока током последњег леденог 
максимума, одакле су се даље прошириле у Европу [100, 130]. На основу 
постојећих података, претпоставља се да је експанзија хаплогрупе W, односно 
њених подхаплогрупа W3, W4 и W5, започела крајем глацијалног периода, пре око 
12-18 хиљада година, док се подхаплогрупа W1 проширила касније, пре око 10-11 
хиљада година [100]. Истраживања су показала да су хаплогрупе W и X биле део 
„неолитског митохондријског пакета― који су мигранти са Блиског истока донели у 
Европу током неолита када и долази до повећања учесталости ових хаплогрупа у 
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европским популацијама [44, 119]. Учесталост хаплогрупе W у европским 
популацијама се креће од 0 до 7.2%, при чему је највећа заступљеност у 
популацији Финске (Табела 8.5, Прилог). У анализираном узорку српске 
популације детектовани су хаплотипови који припадају подхаплогрупи W3'5 
(Табела 8.1, Прилог). 
Хаплогрупа X је у европским популацијама заступљена са 0 до 3.8%, а највиша 
је у популацијама источног Медитерана одакле вредности учесталости опадају ка 
северозападу Европе (Табела 8.5, Прилог). У српској популацији су установљени 
хаплотипови подхаплогрупе X2b за коју се претпоставља да има европско порекло 
[130]. Тренутна разноврсност, као и распрострањеност ове подхаплогрупе у 
западној Евроазији и северној Африци, указују на популациону експанзију након 
последње глацијације [146]. 
5.1.1.5. Подхаплогрупе L2a1 и D4 
У анализираном узорку српске популације утврђено је присуство хаплогрупа 
које нису карактеристичне за европске популације, попут подхаплогрупа D4 и 
L2а1 (Табела 8.1, Прилог). L и D хаплогрупе се спорадично и са веома малим 
учесталостима могу наћи у европским популацијама. 
Подхаплогрупа D4 је специфична за источноазијске популације, али је 
присутна и у популацијама источне Европе [132, 133]. Сматра се да је ова 
ситуација резултат комплексних интеракција популација источне и западне 
Евроазије, којe су се одвијалe још од горњег палеолита па до данашњих дана [267]. 
Битно је напоменути да су се током средњег века одвијале миграције из 
средњеазијских популација у Европу, попут инвазија Хуна, Авара, Монгола и 
других народа средње Азије [191, 268]. Сви наведени догађаји могли су да 
допринесу ширењу источноазијских мтДНК хаплогрупа у Европу [133], а посебно 
у источну Европу где су азијски хаплотипови присутни са већом учесталошћу у 
односу на друге европске регионе. 
Хаплотипови који припадају хаплогрупи L специфични су за Африку где је 
детектована њихова највећа разноврсност. Истраживања указују да је већина 
афричких хаплотипова у Европу доспела током последње две хиљаде година, за 
време владавине Римског царства, периода арапског освајања Пиринејског 
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полуострва и Сицилије, као и током периода који је обележила трговина робовима 
[128, 255]. Међутим, у европским популацијама налазе се и подхаплогрупе за које 
се претпоставља да су настале на европском континенту, попут подхаплогрупа 
L1b1a8, L1b1a11, L1b1a12 и L2a1k [128, 255]. Хаплотип детектован у српској 
популацији се, на основу присуства транзиције C у T на позицији 16218, сврстава у 
подхаплогрупу L2a1k којa је до сада откривена још само у популацијама Чешке, 
Словачке, Хрватске и Бугарске [211, 255]. Ова подхаплогрупа је први пут 
дефинисана у раду Malyarchuk и сар. у којем је процењено да је настала пре око 10 
хиљада година на територији Европе [255]. Присуство овако старе подхаплогрупе 
која води порекло од изворно афричке подкладе L2a1 у европским популацијама, 
може се објаснити миграцијама након последњег леденог максимума, што 
сугерише да је до контакта европских са подсахарским афричким популацијама 
долазило још у праисторији [128, 255]. 
Анализа спектра и учесталости мтДНК (под)хаплогрупа показала је да су у 
српској популацији заступљене већином мтДНК (под)хаплогрупе карактеристичне 
за популације људи у Европи, као и да се њихове учесталости налазе унутар опсега 
очекиваног за европске популације, укључујући и оне које припадају 
јужнословенској групи [169, 197, 198, 236, 238]. Такође, ова студија је показала да 
се у популацији Србије налазе и неке ретке (под)хаплогрупе, као што су, R0a, HV2, 
L2a1k, D4, N1a и N1b. Присуство ретких (под)хаплогрупа у становништву Србије 
указује на проток гена између различитих популација источне, средње и 
југозападне Азије, као и између просторно блиских популација које су насељавале 
Балканско полуострво у различитим временским периодима. 
5.1.2. Параметри генетичке разноврсности испитиваних популација 
Утврђивање нивоа генетичке разноврсности популација један је од првих 
корака у популационо-генетичким студијама. Ниво генетичке варијабилности у 
некој популацији резултат је, с једне стране, процеса који доводе до њеног 
повећања, попут мутација и миграција (мешања популација), и с друге стране, 
механизама који варијабилност смањују, као што су нагло смањење бројности, 
генетички дрифт, инбридинг и др. Досадашња истраживања варијабилности 
аутозомних маркера људских популација показала су да у Европи постоји 
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клинална дистрибуција генетичке разноврсности и да је највећи степен 
диверзитета детектован у јужним деловима европског континента [269, 270]. 
Наведени образац се објашњава веома сложеном историјом ових популација, која 
обухвата честе експанзије и упливе генофондова различитих популација које су у 
Европу доспевале миграцијама, у највећем броју случајева преко јужне Европе 
током пост-глацијалних и неолитских миграција људи из Мале Азије и Блиског 
истока [100, 101, 136]. Поред тога, познато је да је Балканско полуострво (као и 
већи делови јужне Европе) служило као глацијални рефугијум током последњег 
леденог доба са којег је отпочела постглацијална експанзија и насељавање средње 
и северне Европе, а рефугијални региони се обично одликују високим степеном 
генетичке разноврсности [100, 101, 130, 131, 136]. 
Литературни подаци о нивоу митохондријске генетичке разноврсности 
људских популација на Балканском полуострву су оскудни. Bosch и сар. су 
анализирали варијабилност мтДНК и Y хромозома и утврдили да су вредности 
параметара генетичке разноврсности и спектар (под)хаплогрупа у популацијама 
са Балканског полуострва веома сличне вредностима у осталим европским 
популацијама, као и да се балканске популације одликују високом хомогеношћу 
[271]. Међутим, Sarac и сар. су указали на чињеницу да је ова студија покрила 
мали број популација са Балканског полуострва (грчка, албанска, македонска и 
румунска), као и да су величине узорака анализираних популација биле 
неадекватне (недовољно велике), због чега су и добијени резултати о хомогености 
популација на Балканском полуострву [198]. 
Варијабилност митохондријског генома популације Србије до данас је 
испитивана у малом броју студија чији су основни циљеви били успостављање 
базе података за форензичку идентификацију и утврђивање учесталости и 
дистрибуције мтДНК хаплогрупа у различитим популацијама југоисточне Европе 
[197, 203]. У овом раду утврђен је ниво генетичког диверзитета у 
репрезентативном узорку популације Србије на основу варијабилности секвенци 
HVS-I, односно HVS-I и HVS-II региона. У досадашњим студијама може се 
пронаћи већи број података за варијабилност HVS-I региона у односу на HVS-II 
регион, али се укључивањем секвенци HVS-II повећава број информативних 
нуклеотидних позиција, а тиме и прецизност дефинисања (под)хаплогрупа и 
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израчунатих параметара. Према очекивањима, вредности свих параметара 
генетичке разноврсности у популацији Србије, утврђене на основу 
варијабилности секвенци HVS-I региона, биле су високе, а све вредности, осим 
нуклеотидне разноврсности, биле су још више када је у анализе укључен и HVS-II 
регион (Табела 4.2). Поред тога, када је у анализама коришћен обједињени узорак 
популације Србије, утврђен број хаплотипова је удвостручен (Табеле 4.2-4.4). 
У поређењу са европским популацијама, које су на основу поделе на сродне 
језичке породице сврстане у јужнословенску, западнословенску, 
источнословенску, романску, германску, угро-финску, келтску, балтичку и групу 
названу „остали― (албанска, грчка, турска и баскијска популација), разноврсност 
хаплотипова популације Србије (на основу варијабилности HVS-I региона) спада у 
највеће на европском континенту, док вредности осталих параметара генетичке 
разноврсности одговарају распону детектованом у другим европским 
популацијама (Табела 4.3). Начелно, у већини популација Балканског полуострва, 
разноврсност хаплотипова показује високе вредности, иако у опсегу очекиваног 
генетичког диверзитета за европске популације (Табела 4.3). 
Познавање нивоа генетичке разноврсности популација у одређеном региону 
омогућава да се идентификују популације/региони са повећаним степеном 
генетичке разноврсности, што може да укаже да је одређени простор имао улогу 
глацијалног рефугијума [99]. Такође, детектовање популација са повећаним 
степеном генетичке разноврсности може указивати на изворне популације када се 
испитују острвске популације или популацијски изолати [171, 198, 272]. 
5.2. Генетичка диференцијација и структуирање испитиваних популација 
Наредни корак у популационо-генетичким студијама јесте утврђивање нивоа 
генетичке диференцијације и структуирања испитиваних популација. У те сврхе 
се могу користити различите методе и приступи, а добијени резултати су, између 
осталог, од значаја и за детектовање историјских размена/мешања или 
изолованости популација. 
Постоји неколико истраживања у којима се у анализама главних компоненти, 
базираним на фреквенцама мтДНК (под)хаплогрупа, може уочити висок степен 
хетерогености популација из јужнословенске групе које насељавају регион 
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Балканског полуострва [169, 170, 198]. Стога су у овом раду најпре упоређени 
подаци из претходних студија јужнословенских популација, укључујући и налазе 
из овог рада, а затим је популација Србије упоређена са осталим европским 
популацијама. Овде су коришћена два сета података - учесталост мтДНК 
(под)хаплогрупа и варијабилност секвенци само HVS-I, или оба хиперваријабилна 
региона мтДНК (HVS-I и HVS-II). 
У првој анализи главних компоненти, која се заснивала на учесталости мтДНК 
(под)хаплогрупа, коришћене су различите субпопулације пет јужнословенских 
популација (Слике 4.1 и 8.1) и уочена је њихова изразита хетерогеност. Овакав 
резултат није био неочекиван с обзиром на висок ниво генетичког диверзитета у 
популацијама Балканског полуострва. Спроведена PC анализа показала је да се, 
међу јужнословенским популацијама, највећом хетерогеношћу субпопулација 
одликује управо српска популација, што може да укаже на то да популација 
Србије у досадашњим студијама није била представљена репрезентативним 
узорком. 
Како би српска и остале испитиване популације биле представљене на 
репрезентативан начин, сви доступни подаци о субпопулацијама једне 
популације, из различитих студија, обједињени су у сет података који је коришћен 
у даљим анализама. Битно је напоменути да су ова поређења популација дала 
сличне резултате, без обзира на то да ли су у анализама коришћене фреквенце 
(под)хаплогрупа у популацијама (PC анализе) или генетичке дистанце парова 
популација добијене на основу варијабилност секвенци само HVS-I или оба 
хиперваријабилна региона мтДНК (HVS-I и HVS-II). У графичким презентацијама 
ових анализа (Слике 4.2,-4.4, 4.6 и 4.8), популација Србије заузима централну 
позицију унутар групе јужнословенских популација, а јужнословенске популације 
се уједно одликују и највећом хетерогеношћу у односу на остале словенске групе. 
Резултати који указују на високу хетерогеност словенских популација подржани 
су и резултатима анализе молекуларне варијансе (Табела 4.5). Хетерогеност 
јужнословенских популација може се уочити и у PC анализама неколико 




Популација Србије заузима интермедијарни положај у групи јужнословенских 
популација и позиционирана је између јужнословенских популација источног 
(Бугарска и Македонија) и западног дела (Словенија, Хрватска, Босна и 
Херцеговина) Балканског полуострва. Исти образац добијен је и у студијама 
Kovacevic и сар. и Kushniarevich и сар. [152, 163]. У наведеним радовима 
анализирана је варијабилност аутозомних маркера (SNP) у популацијама 
Балканског полуострва и блискоисточним популацијама [163], односно у 
балтичким и словенским популацијама [152]. 
Резултати анализе генетичких дистанци између парова популација, на основу 
варијабилности HVS-I региона, указале су на одсуство статистички значајних 
генетичких разлика између српске и осталих јужнословенских популација (Табела 
8.9, Прилог). Када је у анализу уврштен и HVS-II регион, добијене су значајне 
разлике само између српске популације и популација Словеније и Бугарске 
(Табела 8.10, Прилог). 
Други значајан резултат, добијен анализом оба сета података, јесте географска 
стратификација популација, односно тренд груписања популација у складу са 
географском распрострањеношћу (Слике 4.3, 4.6, 4.8), као и груписање 
словенских популација према њиховој припадности одговарајућој језичкој 
породици (Слике 4.3, 4.6). Додатне анализе (корелације координата популација на 
PC осама или по димензијама MDS графика са географским координатама 
анализираних популација) потврдиле су позитивну географску стратификацију 
популација (Слике 4.3, 4.6 и 4.8; Табела 8.11, Прилог). Добијено поклапање 
географског положаја и генетичке удаљености анализираних популација у 
сагласности је са радом Novembre и сар. који су из анализе великог броја 
аутозомних локуса такође показали значајну корелацију између географског 
положаја и генетичке удаљености популација [270]. 
Лингвистичка стратификација словенских популација је образац који није био 
показан у неким претходним истраживањима [168-172]. С друге стране, 
раздвајање (стратификација) словенских популација на три групе које одговарају 
западно-, источно- и јужнословенској групи, у складу је са резулатима PC и MDS 
анализа базираних на аутозомним маркерима и маркерима Y- хромозома које су 
спровели Kushniarevich и сар. [152]. 
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Анализе главних компоненти, за које су коришћене учесталости мтДНК 
(под)хаплогрупа код двадесет одабраних европских популација, показале су да 
западнословенске популације показују скоро подједнак генетички афинитет према 
источно- и јужнословенским популацијама, а међу њима чешка и словачка 
популација показују већи афинитет према јужнословенским популацијама (Слика 
4.3). Чињеница да су наведене западно- и јужнословенске популације на PCA 
графицима блиско позициониране, може се објаснити специфичним географским 
положајем ових популација дуж Дунавске долине и њиховим дуготрајним 
контактом, почев од времена када су Словени населили Балканско полуострво и 
регион око Дунава. Поред тога, словенска племена била су, од тренутка 
досељавања на Балканско полуострво и регион Дунавске долине, под владавином 
различитих држава, почевши од Аварског каганата преко Велике Моравске 
државе, краљевине Угарске, Аустријског царства и, на крају, Аустро-Угарског 
царства [195, 268]. 
Чињеница да су ове популације дуго времена постојале у оквирима истих 
држава свакако омогућава интензивнији проток гена, што се манифестује 
њиховим садашњим генетичким структурама. Релативно ниске FST вредности, 
добијене на основу варијабилности секвенци HVS-I региона, уочене су између 
словенских популација и мађарске популације (Табела 8.9). Такође, у PC и MDS 
анализама уочава се позиционирање мађарске популације у близини 
јужнословенских, односно западно- и источнословенских популација, што би 
могло да указује на значајан уплив генског пула словенских популација у 
митохондријски генски пул савремене мађарске популације (Слике 4.3-4.4, 4.6 и 
4.8). До сличног налаза дошли су и Tomory и сар. који су генетички афинитет 
мађарске и словенских популација објаснили повећаним протоком гена у 
мађарску популацију из већински словенских популација које су насељавале 
Панонску низију пре досељавања Угара у IX веку н.е, али и каснијим протоком 
гена имајући у виду блиске географске регионе [172]. Поред чињенице да се 
мађарска популација географски налази између источно-, западно- и 
јужнословенских популација, треба поменути да су ове популације биле блиско 
повезане миграцијама словенских племена преко територија данашње Мађарске и 
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Румуније приликом насељавања Балканског полуострва, током неколико векова 
[193, 195]. 
За разлику од мађарске, румунска популација је позиционирана са словенским 
популацијама само у анализи главних компоненти када су биле укључене 42 
европске популације (Слика 4.4), док у осталим анализама није показала 
генетички афинитет према словенским популацијама (Слике 4.2-4.3, 4.6). Такође, 
FST вредности између словенских популација и румунске популације углавном су 
више у односу на FST вредности између словенских и мађарске популације 
(Табела 8. 9, Прилог). Међутим, анализе варијабилности Y хромозома у румунској 
популацији указале су на значајан проток гена из словенских популација [273], а 
Kushniarevich и сар. [152] су, на основу анализе варијабилности аутозомних 
маркера и Y хромозома, уочили да се и популација Мађарске и популација 
Румуније групише са словенским популацијама. На основу анализе 
варијабилности STR маркера показано је да су различите словенске популације, 
као и италијанска, грчка и турска популација, имале важан утицај на генски фонд 
савремене румунске популације [274]. 
Приказани резултати, према којима се аустријска и немачка популација (група 
германских популација) позиционирају близу словенских популација, могу се 
објаснити њиховим географским положајем и постепеном асимилацијом у 
подручјима где се ове популације граниче. Како географски блиске популације 
обично показују и већи степен генетичке сличности [126] овакав резултат је 
очекиван знајући да су ове популације током дугог временског периода 
насељавале исти географски регион. Ранија истраживања, базирана на 
варијабилности секвенци HVS-I региона, указивала су да популације Русије и 
Немачке испољавају високу генетичку сличност [275]. Поред скоријег протока 
гена, који би могао да објасни генетичку сличност ове две групе популација, 
наведени образац би могао да се објасни и дубљом историјском везом ове две 
групе популација. Наиме, германске и словенске популације се повезују са 
древним културама које су насељавале исти регион као и данас, а то је култура 
касног бронзаног доба, у археологији позната као култура поља са урнама 
(Urnfield, 1300–700 п.н.е.). Међутим, имајући у виду веома ограничен број 
података о древним јединкама/популацијама у археолошким налазима, извођење 
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закључака о дубљој повезаности германских и словенских популација у средњој 
Европи било би спекулативно. Наведене германске и словенске популације 
значајније се разликују на основу учесталости NRY хаплогрупа [276] и поред 
сличности у митохондријском генском пулу, што би могло да укаже на веома 
комплексне интеракције између популација које укључују и разлике између 
полова у трендовима миграција. 
У спроведеним PC анализама уочено је неколико популација и субпопулација 
(нпр. турска, албанска, субпопулације Шпаније и Португалије) које се издвајају у 
односу на већину испитиваних популација и које су у овом раду третиране као 
„аутлајери― (Слике 4.2-4.4). Овакав резултат је очекиван за турску популацију, 
имајући у виду да се ова блискоисточна популација разликује по спектру и 
учесталости мтДНК (под)хаплогрупа у односу на европске популације. Наиме, 
турска популација се одликује нижом учесталошћу хаплогрупе H и вишом 
учесталошћу хаплогрупe HV, као и хаплотипова који припадају суперхаплогрупи 
U (Табела 8.4). Такође, високе FST вредности између јужнословенских и турске 
популације указују на мањи интензитет протока гена и поред дугог периода током 
којег су ове популације биле у међусобном контакту, а који обухвата време 
Византијског и Османлијског царства на овим просторима. Податак да није 
долазило до значајнијег протока гена између јужнословенских популација и 
турске популације у сагласности је са претходно објављеним резултатима студија 
на мтДНК и Y варијабилности појединих јужнословенских популација. Према 
Calafell и сар., турска популација је имала занемарљив допринос 
митохондријском генском фонду бугарске популације [277], а Regueiro и сар. су 
установили и занемарљив уплив хаплотипова Y хромозома из турске у српску 
популацију [201]. 
Генетичка удаљеност све три субпопулације Португалије и јужног дела 
Шпаније у односу на остале анализиране популације последица је значајно веће 
учесталости хаплогрупе L у наведеним субпопулацијама, као и присуства 
хаплогрупе U6 која одсуствује у већини европских популација (Табела 8.5, 
Прилог). С друге стране, издвојени положај албанске популације у PC анализи 
(Слика 4.2) није поуздан узимајући у обзир веома мали узорак којим је 
представљена ова популација у генетичким анализама. 
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Висок ниво диверзитета мтДНК у популацији Србије сасвим је очекиван 
имајући у виду да се популације Балканског полуострва одликују специфичном и 
веома комплексном демографском историјом. Важно је напоменути да су 
Kovacevic и сар. уочили јасне знаке сложене динамике и мешања популација 
западног Балкана са популацијама источног Балкана, јужне Европе и словенских 
популација Балканског полуострва и источне Европе [163]. Поред тога, како је већ 
речено, генетичка удаљеност популација одражава и њихову географску 
удаљеност [270]. Стога је очекиван и налаз да популација Србије заузима 
интермедијерни положај у групи јужнословенских популација. Назнаке овакве 
географске стратификације могу се уочити и у студијама Kovacevic и сар. и 
Kusniarevich и сар. [152, 163]. Штавише, у овој студији је добијена лингвистичка 
стратификација словенских популација на западно-, источно- и јужнословенску 
групу, која у другим студијама није била јасна [168-172]. 
5.3. Генеолошки односи хаплотипова детектованих у српској 
популацији и филогеографија ретких хаплотипова 
5.3.1. Генеолошки односи хаплотипова детектованих у српској 
популацији 
Филогеографија је наука која се бави еволуционом историјом гена путем 
утврђивања генеолошпке структуре генетичке разноврсности у простору. Она 
представља везу између популационе генетике и филогеније, и омогућава да се 
рашчлане и одвоје утицаји садашњих генетичких, демографских и других процеса 
од процеса који су током еволуционе историје деловали на популације и који су 
довели до садашње просторне дистрибуције генеолошки повезаних линија. У 
циљу утврђивања генеолошких односа хаплотипова детектованих у узорку српске 
популације и филогеографске анализе, као и утврђивања порекла ретких 
(под)хаплогрупа, конструисане су мреже хаплотипова и праћена је просторна 
дистрибуција генеолошки повезаних хаплотипова у простору. 
Мреже хаплотипова у испитиваном узорку српске популације, конструисане на 
основу полиморфизама HVS-I и HVS-II региона, као и одговарајућих позиција 
(7028, 11719 и 12308) кодирајућег региона мтДНК, одговарају мрежама 
хаплотипова из других студија које су конструисане на исти начин или 
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коришћењем већег броја полиморфизама кодирајућег региона [135, 171, 272, 278-
280]. Посебна одлика ових мрежа је звездолика организација хаплотипова који 
припадају хаплогрупи H, где од једног фреквентног и широко распрострањеног 
предачког хаплотипа настаје велики број изведених хаплотипова. Овакви 
генеолошки односи указују на наглу диверзификацију до које обично долази 
услед нагле експанзије популације. Ова нагла диверзификација повезује се са 
постглацијалном експанзијом популација приликом које je дошло до ширења 
хаплогрупе H кроз Блиски исток, Кавказ и Европу [233]. Генеолошки односи 
хаплотипова који припадају суперхаплогрупи U, са хаплогрупама U и K, указују 
на древну експанзију популација након чега су изворни хаплотипови изумрли или 
су у популацијама заступљени са јако малом учесталошћу, при чему данас постоји 
велики број изведених хаплотипова. Организација хаплотипова у оквиру 
суперхаплогрупе U у сагласности је са литературним подацима [135, 171, 272, 
278-280]. Генеолошки односи осталих (под)хаплогрупа, R0a, HV, HV0, V, J, T, W, 
X2b, I, N1a, и N1b, такође одговарају њиховим генеолошким односима утврђеним 
у другим студијама [135, 171, 272, 278-280]. 
5.3.2. Порекло и генеолошки односи ретких хаплотипова 
детектованих у српској популацији 
Филогеографска анализа хаплотипова који припадају ретким 
(под)хаплогрупама омогућава да се, између осталог, детектују трагови протока 
гена који би могли да се повежу са миграцијама из одређених популација. Овакви 
закључци не могу се донети из анализа честих хаплотипова који су присутни у 
великом броју популација. Поред тога, у случају ретких (под)хаплогрупа, 
информативно је утврдити у којим регионима постоји повећан степен генетичког 
диверзитета, јер такви региони могу представљати центре порекла датих 
(под)хаплогрупа, а популације које су у одговарајућем временском периоду 
насељавале дате регионе могу бити изворне (исходне) популације за те 
хаплотипове. То је такође од великог значаја за праћење протока гена између 
различитих популација. 
Неколико хаплотипова детектованих у српској популацији припадају 
подхаплогрупама које су ретке у европским популацијама и чешће се могу наћи 
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на Блиском истоку и у југозападној Азији, као што су R0a, N1a, N1b и HV2 [130, 
131, 234, 251]. С друге стране, у српској популацији су уочене и реткe 
(под)хаплогрупe I1, I5, W и X2b које се одликују већом учесталошћу у европским 
популацијама у поређењу са популацијама Блиског истокa [100, 130]. 
Филогеографска анализа, као и анализа „оснивача― подхаплогрупе R0a 
(углавном њене кладе R0a2r), сугеришу да је до ширења ове подхаплогрупе са 
Арабијског полуострва у југоисточну Европу и Медитеран дошло крајем 
плеистоцена или током раног холоцена [131]. Хаплотип детектован у српској 
популацији, који припада подхаплогрупи R0a1, води порекло од предачког 
хаплотипа који је у Европи већином заступљен на Балканском полуострву (Слика 
4.14 и Слика 8.2, Прилог). На Балкану су и иначе установљене релативно високе 
вредности параметара генетичке разноврсности подхаплогрупе R0a (Табела 8.12, 
Прилог). Занимљиво је да се у мрежи, конструисаној на основу варијабилности 
секвенци HVS-I региона, у групи предачких хаплотипова налази и хаплотип 
јединке која је живела на територији данашње Данске у III в.н.е. [242]. Како је 
хаплогрупа R0a изузетно ретка, скоро одсутна у савременим популацијама 
северне Европе, њено присуство у древној популацији на територији данашње 
Данске могло би да указује на значајну мобилност људи у Европи током римског 
периода [242]. Регион или изворну популацију из које води порекло овај хаплотип 
тешко је одредити будући да се он налази у групи предачких хаплотипова (Слика 
8.2, Прилог) заједно са хаплотиповима јединки из југоисточне Европе, Блиског 
истока и Африке. У случају хаплотипа детектованог у српској популацији, може 
се претпоставити да он води порекло са Балканског полуострва. Овакав закључак 
изводи се на основу чињенице да је ово једини R0a хаплотип окарактерисан 
транзицијом на позицији 16248, а на основу које се разликује од предачког 
хаплотипа детектованог и код јединки са Балканског полуострва (Слика 4.14 и 
Слика 8.2, Прилог). Иако се међу предачким хаплотиповима већински налазе 
хаплотипови пореклом из јужне Европе (Балканско и Апенинско полуострво), 
значајан број води порекло са Арабијског полуострва због чега се не може 
искључити могућност да овај хаплотип има блискоисточно порекло. Међутим, за 
прецизније утврђивање порекла хаплотипа у српској популацији неопходно је 
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спровести детаљну филогенетску анализу на основу комплетних секвенци мтДНК 
које припадају подхаплогрупи R0a. 
Подхаплогрупа N1a је у популацијама неолитских фармера имала високу 
учесталост и сматра се да се у Европи појавила за време неолитске експанзије [44, 
244]. Подхаплогрупа N1a одликује се трансверзијом на позицији 16147 на основу 
које се могу разликовати европско-средњеазијска (трансверзија С у А) и афричко-
јужноазијска грана (трансверзија С у G) [244]. Сматра се да су хаплотипови који 
припадају подхаплогрупи N1a и њеној 16147А грани, у Европу доспели током 
неолитске експанзије пошто већина хаплотипова подхаплогрупе N1a 
детектованих код јединки из неолитских популација фармера и из савремених 
европских популација припада управо овој грани [44, 119, 124, 244]. Међутим, код 
древних јединки, које су живеле током касног бронзаног доба на територији 
данашње Русије у близини Црног мора, установљена су и два хаплотипа 16147G 
гране (RISE555, [125], Kal1, [247]). Ови хаплотипови се налазе и у савременим 
популацијама Балканског полуострва, као и средње и источне Европе (Слика 4.15 
и Слика 8.3, Прилог). Alentoft и сар. су, анализирајући комплетне геноме древних 
јединки, установили да су миграције сточара/номада (припадника jамнe културе) 
из понтско-каспијских степа ка средњој и северној Европи, током раног бронзаног 
доба, имале значајан утицај на генетичку структуру савремених европских 
популација [125]. Haak и сар. су својим налазима потврдили значај ових 
миграција у обликовању генетичке разноврсности савремених европских 
популација и ширењу индоевропских језика (Слика 5.1) [123]. Иначе, период 
бронзаног доба карактеришу миграције носиоца jамнe културе која се првобитно 
распростирала у источној Европи око Црног мора. Овим миграцијама се jамна 
култура ширила и дошла у контакт са културом линеарне керамике која је била 
заступљена у средњој Европи. Генетичке компоненте карактеристичне за носиоце 
jамнe културе детектоване су код две јединке са Балканског полуострва из 
бронзаног доба (RISE595 и RISE596 [125]). Како су у српској популацији и другим 
популацијама са Балканског полуострва присутни хаплотипови обе гране 
подхаплогрупе N1a, постоји могућност да су наведене линије на ове просторе 
доспеле у два наврата, са популацијама фармера током неолитске експанзије 
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(16147А грана), али и са носиоцима jамнe културе током бронзаног доба (16147G 
грана). 
 
Слика 5.1. Распрострањеност културе линеарне керамике и јамне културе у раном бронзаном 
добу. Стрелице показују правце миграција и ширење утицаја јамне културе у Европи (преузето и 
модификовано из [125]). 
Подхаплогрупа N1b је у Европи заступљена са ниском учесталошћу, и то 
углавном на средњем и источном Медитерану, док је најчешћа у југозападној 
Азији. Анализе „оснивача―, засноване на варијабилности секевенци HVS-I 
региона, сугеришу да се главна грана ове подхаплогрупе N1b1 проширила 
Европом током касног глацијала [130]. Највећа разноврсност хаплотипова 
подхаплогрупе N1b уочена је на Блиском истоку, док је Балканско полуострво 
регион у којем се такође детектују високе вредности параметара разноврсност 
хаплотипова и нуклеотидна разноврсност (Табела 8.12, Прилог). Овај податак 
указује на могућност да су носиоци подхаплогрупе N1b са Блиског истока стигли 
у Европу преко Балканског полуострва. Према процени Fernandes и сар., 
подхаплогрупа N1b се у Европу проширила пре неолита, те су стога неке млађе 
подкладе, као нпр. N1b2, највероватније настале на територији Европе [130]. N1b 
хаплотипови детектовани у српској популацији групишу се са хаплотиповима из 
популација Балканског полуострва, али спорадично и из Италије, средње и 
источне Европе (Слика 4.16 и Слика 8.4, Прилог). Могуће је да они припадају 
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подкладама које су карактеристичне за Балканско полуострво и које су настале од 
предачких хаплотипова након миграција са Блиског истока, пре око 15 хиљада 
година, односно током касног глацијала. Како би се утврдила еволуциона 
историја N1b митохондријских линија у популацијама Балканског полуострва, 
потребно је у филогенетску анализу укључити већи број комплетно 
секвенцираних N1b митогенома из овог региона Европе. 
Хаплогрупа I је у српској популацији заступљена са две подхаплогрупе, I1 
и I5. Иако је хаплогрупа I најзаступљенија у северној Европи, највише вредности 
параметара генетичке разноврсности присутне су на Блиском истоку и у 
југоисточној Европи, на основу чега је претпостављено да је ова хаплогрупа 
настала на Блиском истоку [100, 130]. Процењено је да је подхаплогрупа I1 
настала пре око 16 хиљада година на Блиском истоку [100], где је и детектована 
највиша генетичка разноврсност, са изузетком параметра разноврсност 
хаплотипова добијеног на основу HVS-I/HVS-II региона; разноврсност 
подхаплогрупе I1 је највећа у западној Европи. Са Блиског истока се 
подхаплогрупа I1 миграцијама, током касног глацијала, проширила Европом и то 
највероватније преко Балканског полуострва [100]. HVS-I/HVS-II хаплотипови 
идентични I1 хаплотипу у српској популацији уочени су на Апенинском 
полуострву и Сицилији (Слика 4.17). Висока учесталост, као и нешто нижи 
параметри разноврсности ове хаплогрупе на северу Европе, могли би се објаснити 
генетичким дрифтом. Међутим, без анализе секвенци комплетних митогенома не 
може се са сигурношћу тврдити из ког региона воде порекло ови хаплотипови у 
српској популацији. Могуће је да су се предачки хаплотипови на територију 
Балканског полуострва проширили миграцијама током неолитске експанзије, 
након чега су се ширили преко средње и источне Европе на север. Такође, може се 
претпоставити да су се миграције одвијале из правца севера и истока Европе 
будући да се хаплотипови детектовани у српској популацији налазе у групи са 
хаплотиповима који су већином пореклом из северне Европе. 
Подхаплогрупа I5 је нешто старија од подхаплогрупе I1 и сматра се да је 
настала пре око 18 хиљада година, такође на Блиском истоку, одакле се 
проширила у Европу пре око 10-11 хиљада година [100]. Интересантно је да се 
данас у западној Европи налази значајан број становника који припадају 
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подхаплогрупи I5, при чему се овај регион одликује релативно ниским 
вредностима параметара генетичке разноврсности у поређењу са јужном и 
средњом Европом (Табела 8.12, Прилог). Овакав образац – релативно висока 
учесталост подхаплогрупе уз ниске вредности параметара генетичке 
разноврсности – очекиван је уколико су на обликовање варијабилности у 
популацијама западне Европе велики утицај имали догађаји оснивања (ефекат 
оснивача) или генетички дрифт. Са друге стране, највише вредности генетичке 
разноврсности подхаплогрупе I5 установљене су у средњој Европи, а потом и на 
Балканском и Апенинском полуострву (Табела 8.12, Прилог). У древним 
популацијама јужне [281] и источне Европе, али и Кавказа, [125], подхаплогрупа 
I5 била је присутна још од бронзаног доба, а детектована је и у средњевековним 
узорцима из средње Европе [172]. Хаплотип у српској популацији групише се са 
хаплотиповима из популација јужне Европе, и то првенствено Балканског 
полуострва (Слика 4.18 и Слика 8.6, Прилог). Према до сада доступним подацима, 
I5 хаплотип из српске популације вероватно је настао на Балканском полуострву, 
али је за прецизније утврђивање његовог географског порекла потребно 
анализирати већи број комплетних митогенома који се сврставају у ову 
подхаплогрупу. 
Према Fernandes и сар., највећa разноврсност хаплогрупе W на нивоу 
секвенци HVS-I региона присутна је у југоисточној Европи, северозападној 
Африци и на Арабијском полуострву [130]. На основу овог налаза, као и хаплотип 
мреже конструисане на основу секвенци HVS-I региона, Fernandes и сар. су 
указали на могућност да је хаплогрупа W настала у Европи [130]. Међутим, према 
подацима Olivieri и сар., ова хаплогрупа највероватније води порекло са Блиског 
истока [100]. Према филогенетском стаблу, констурисаном на основу комплетних 
митогенома, старост подхаплогрупа W1, W3, W4, W5 и W6 процењена је на око 13 
хиљада година, што се поклапа касним глацијалом [130]. Оваква старост сугерише 
да је њихова експанзија започела током касног глацијала, док анализе раста 
популација, засноване на комплетним митогеномима хаплогрупа N2 и W, указују 
да је до ширења ових подхаплогрупа у Европи дошло пре око осам хиљада 
година, односно током неолита [130]. У Европи је данас хаплогрупа W 
најзаступљенија у њеним северним деловима. Међутим, највише вредности 
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параметара разноврсност хаплотипова и нуклеотидна разноврсност, добијене на 
основу секвенци HVS-I региона, регистроване су на Апенинском и Балканском 
полуострву, као и у средњој Европи и на Блиском истоку (Табела 8.12, Прилог). 
Укључивањем варијабилности HVS-II региона у анализе, добијене су високе и 
међусобно сличне вредности параметара генетичке разноврсности у Азији, 
средњој Европи, на Апенинском и Балканском полуострву, као и на Блиском 
истоку (Табела 8.12, Прилог). Ови подаци указују на то да данас Апенинско и 
Балканско полуострво, заједно са средњом Европом, представљају центре 
разноврсности хаплогрупе W. Хаплотипови у српској популацији већином се могу 
сврстати у гране које су специфичне за средњу Европу и Балканско полуострво 
(гране у оквиру подклада W3b, W1c и W1h). Иако би се могло претпоставити да су 
ове линије настале на Балканском полуострву, ипак се не може искључити 
могућност миграција из средње и источне Европе на Балкан. Додатно се за 
подкладу W3b, на основу приказаних резултата, не може искључити и могућност 
миграција са Блиског истока. Међутим, без анализе комплетних митогенома не 
може се са већом сигурношћу утврдити порекло ових хаплотипова у српској 
популацији. 
У оквиру хаплогрупе X најраспрострањенија је подхаплогрупа X2. Основне 
гране похаплогрупе X2 већином су локализоване на Блиском истоку, Кавказу и у 
северној Африци, при чему је главна подклада X2, која је дефинисана транзицијом 
на позицији 225, присутна у популацијама Блиског истока, северне Африке и 
Европе [130]. Подхаплогрупа X2b којој припадају хаплотипови детектовани у 
српској популацији, највероватније је европског порекла и процењене старости од 
око 13 хиљада година [130]. Према Fernandes и сар., оснивачке линије хаплогрупе 
X, углавном линије дефинисане транзицијом на позицији 225, присутне у Европи 
старе су око 16 хиљада година и највероватније су у Европу доспеле миграцијама 
током касног глацијала са Блиског истока [130]. Ови подаци, као и резултати по 
којима је јужна Европа регион са највећом учесталошћу подхаплогрупе X2b и 
уједно високим вредностима параметара генетичке разноврсности, указују на то 
да је подклада X2b вероватно настала у јужној Европи. Важно је напоменути да се 
највише вредности параметара разноврсност хаплотипова и нуклеотидна 
разноврсност подкладе X2b, на основу анализе секвенце HVS-I региона, детектују 
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у источној Европи и на Балканском полуострву, док се на нивоу оба 
хиперваријабилна региона највише вредности проналазе у јужној Европи, 
првенствено на Балканском и Апенинском полуострву (Табела 8.12, Прилог). 
Хаплотипови у српској популацији већином се групишу са секвенцама које воде 
порекло из популација јужне (углавном Балканског полуострва) и средње Европе. 
Као и за хаплогрупу W, без анализе комплетних митогенома тешко је са 
сигурношћу тврдити из ког региона потичу ови хаплотипови, иако се на основу 
приказаних резултата може претпоставити да су неки од њих настали на 
Балканском полуострву (Слика 4.20). 
Подхаплогрупа HV2 је првенствено заступљена у популацијама Блиског 
истока, док је у Европи ретка. На Балканском и Апенинском полуострву присутне 
су релативно високе вредности параметара генетичке разноврсности 
подхаплогрупе HV2 (Табела 8.12, Прилог). Чињеница да се након популација 
Блиског истока највећом разноврсношћу и бројем хаплотипова подхаплогрупе 
HV2 одликују популације Балканског полуострва сугерише на правце миграција 
којима је ова подхаплогрупа са Блиског истока стигла у Европу. Пошто су на 
Балканском полуострву детектоване високе вредности параметара генетичке 
разноврсности подхаплогрупе HV2, као и хаплотипови присутни само у овом 
региону (Слика 4.21), може се претпоставити да је на Балканском полуострву 
дошло до диверзификације у оквиру подхаплогрупе HV2 и настанка нових 
регионалних подклада. Како би се јасно утврдила еволуциона историја HV2 
митохондријских линија на Балканском полуострву, неопходно је комплетно 
секвенцирати и укључити у анализу већи број митогенома који припадају 
подхаплогрупи HV2. 
Подхаплогрупа L2a1k, којој припада и једини L хаплотип детектован у 
испитиваном узорку српске популације, јесте мтДНК подхаплогрупа за коју се 
претпоставља да је настала in situ у Европи пре око 10 хиљада година [128, 255]. 
Хаплотипови ове подхаплогрупе, детектовани су, до данас, само у западно- и 
јужнословенским популацијама (чешка, словачка, бугарска и хрватска) које 
насељавају Дунавски слив. Према хаплотип мрежи конструисаној на основу 
варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона, предачки хаплотип од кога води 
L2a1k грана дефинисана транзицијом на позицији 16218, већином се детектује у 
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Африци, али је присутан и на Блиском истоку (Слика 4.22). Имајући у виду 
старост L2a1k похаплогрупе, као и њену тренутну географску дистрибуцију, 
могуће је да је предачки хаплотип доспео у Европу, прецизније Балканско 
полуострво, из Африке преко Блиског истока пре око 10 хиљада година. 
Досадашња истраживања недвосмислено указују на то да је Балканско 
полуострво представљало један од глацијалних рефугијума са којег је отпочела 
постглацијална реколонизација Европе [133, 187, 188]. Такви региони се обично 
одликују високим нивоом генетичког диверзитета, што је у случају јужне Европе, 
која укључује и Балканско полуострво, демонстрирано у ранијим као и у овој 
студији [270]. Стога се закључује да Балканско полуострво представља један од 
значајних центара разноврсности мтДНК хаплогрупа, у којем би се могле 
очекивати и подкладе потенцијално специфичне за овај регион јужне Европе. 
Kovacevic и сар. и Sarac и сар. су анализом комплетних митогенома већ показали 
да се на Балканском полуострву налазе специфичне локалне подкладе појединих 
подхаплогрупа мтДНК, што је правац у коме треба усмерити даља истраживања 
[163, 198]. Додатно, филогеографска анализа ретких мтДНК (под)хаплогрупа, 
спроведена у овој студији, омогућила је стицање новог увида у утицаје 
различитих миграција на обликовање садашњег митохондријског генског пула 
српске популације. 
5.3.3. Приватни хаплотипови и хаплотипови који су заједнички за 
српску и остале европске популације 
Савремени мтДНК профил српске и других популација је, између осталог, 
детерминисан и нивоом протока гена између популација. С обзиром да се највећи 
проток гена може очекивати између географски блиских популација, у таквим 
популацијама се претпоставља и присуство највећег броја заједничких, односно 
дељених хаплотипова. Досадашња истраживања су заиста показала да географски 
блиске популације поседују велики проценат дељених хаплотипова и у значајној 
мери деле заједничко порекло, као и да су процеси попут миграција, замене и 
мешања популација играли важну улогу у формирању генетичке структуре 
савремених европских популација. Имајући у виду да географски блиске 
популације имају и значајан број заједничких хаплотипова, процентуална 
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заступљеност хаплотипова у њима се може користити за утврђивање интензитета 
протока гена, при чему висок удео заједничких (дељених) хаплотипова у 
популацијама логично указује на висок степен размене гена, али потенцијално и 
на заједничко порекло популација. Стога је један од циљева ове тезе био 
утврђивање степена заступљености хаплотипова које српска популација дели са 
осталим европским популацијама, при чему су хаплотипови заједнички за српску 
и друге европске популације идентификовани на основу варијабилности само 
HVS-I региона или оба хиперваријабилна региона (HVS-I и HVS-II). Иако српска 
популација дели значајан број хаплотипова и са популацијама средње и источне 
Европе (Слике 4.23 и 4.24), највећи број хаплотипова у популацији Србије 
заједнички је са популацијама јужне Европе, и то првенствено са популацијама 
Балканског полуострва. Овакав налаз у складу је са ранијим подацима и 
закључцима других студија [126, 152, 163].  
Када се посматрају појединачне популације Балканског полуострва, српска 
популација највише хаплотипова дели са осталим јужнословенским популацијама, 
од којих се издвајају популацијe Босне и Херцеговине, Хрватскe и Бугарскe 
(Слике 4.24, 8.11, Прилог; Tабеле 8.6 и 8.7, Прилог). Најмањи проценат 
заједничких хаплотипова, међутим, има са суседном албанском популацијом 
(Слике 4.24 и 8.11, Прилог; Tабеле 8.6 и 8.7, Прилог). Овакви резултати указују на 
то да, осим географске близине, веома значајан фактор који може утицати на 
интензитет протока гена између популација јесте и заједничко културно-
историјско наслеђе, као и припадност истој језичкој породици. У прилог томе 
говори и налаз да српска популација највећи број хаплотипова дели управо са 
јужнословенским популацијама на Балканском полуострву (Слика 4.23).  
Када су у питању хаплотипови који су у српској популацији дељени са 
само још по једном популацијом, поново се уочава највећи проценат таквих 
хаплотипова на Балканском полуострву. Чињеница да су у популацијама 
Балканског полуострва уочени хаплотипови који су за сада детектовани само код 
њих, сугерише на постојање специфичних балканских хаплотипова. Претпоставка 
о постојању оваквих мтДНК линија има потврду у радовима Kovacevic и сар. и 
Sarac и сар. који су на основу филогенетске анализе комплетних митогенома 
идентификовали линије у оквиру подхаплогрупа K1а и X2 специфичне за 
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Балканско полуострво [163, 198]. У прилог овој претпоставци говори и значајан 
број приватних HVS-I и HVSI/HVS-II хаплотипова који су детектовани у српској 
популацији (Табеле 8.6 и 8.7, Прилог) 
Занимљиво је да популација Србије висок проценат хаплотипова дели и са 
популацијама које припадају романској групи. У ову групу спадају популације из 
јужне Европе (Пиринејско и Апенинско полуострво), али и популације западне 
(Француска) и средње Европе (Румунија). Поред тога, сличан али нешто нижи 
проценат заједничких хаплотипова српска популација дели и са источно- и 
западнословенским популацијама, као и са германским популацијама које 
насељавају регионе источне, средње и северне Европе. Ови налази се не могу 
објаснити интензивним протоком гена услед географске блискости популација, 
нити услед припадности истој језичкој групи. Међутим, они су једним делом у 
складу са налазима Ralph и Coop који су показали да данашњи људи из 
југоисточне, источне и средње Европе деле велики број геномских сегмената 
идентичних по пореклу (IBD) и да стога потичу од једне, релативно мале исходне 
популације која се проширила по великом географском региону [126]. Временски 
оквир у којем су аутори детектовали повећан број заједничких предака између 
наведених популација одговара периоду миграција познатих као Велика сеоба 
народа (IV–IX. век н.е.) [126]. 
Такође, Kushniarevich и сар. су показали да јужнословенске популације 
деле подједнак проценат IBD сегмената са источно- и западнословенским 
популацијама, као и са суседним популацијама које су позициониране између њих 
(румунска и мађарска). Према ауторима, овакав образац би се могао објаснити 
њиховим заједничким пореклом и протоком гена који се одвијао преко великог 
дела европског континента [152]. 
Анализа је показала да становништво Србије поседује значајан проценат 
хаплотипова заједничких са популацијом Апенинског полуострва (Слике 4.23 и 
4.24). Ralph и Coop су, анализирајући проценат дељених IBD сегмената између 
европских популација, утврдили да се савремена италијанска популација одликује 
значајном структуираношћу, као и да са осталим европским популацијама дели 
мали број заједничких предака у последњих 1.5 хиљада година, што је такође 
уочено и између јединки унутар саме италијанске популације [126]. Највећи удео 
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заједничких предака између италијанске и осталих европских популација датира 
се на време од пре више од 2.5 хиљаде година. Једини изузетак јесу суседне 
популације Балканског полуострва са којима Италијани деле значајнији број 
заједничких предака у последњих 1.5 хиљада година. 
Приликом анализе заједничких хаплотипова посебно су информативни 
хаплотипови мале учесталости будући да вероватноћа проналазака фреквентних 
хаплотипова у великом броју популација, па чак и географски удаљених, расте са 
њиховом заступљеношћу. С друге стране, уколико географски удаљене 
популације (попут српске и западно- и источнословенских популација) деле 
значајан број ретких хаплотипова, то указује на значајан проток гена између њих. 
Друга могућност подразумева да су такви хаплотипови у прошлости били 
распрострањени широм Европе, али се временом њихова учесталост смањила и у 
појединим популацијама изгубила. При претраживању ретких европских 
хаплотипова, доступних из литературе, уочени су хаплотипови који су дељени 
искључиво између српске и других јужнословенских популација, или српске и 
осталих словенских популација (Табела 8.6 и 8.7, Прилог). Овај податак указује на 
интензиван проток гена унутар словенске, а посебно јужнословенске групе, као и 
на значајан утицај миграција словенских племена током средњег века на 
формирање митохондријског генског фонда савремених словенских популација. 
Међу хаплотиповима у српској популацији значајан број је заједнички са 
древним популацијама које су насељавале различите регионе Европе током 
праисторије и историје. Међутим, већина ових дељених хаплотипова спада у 
групу високо фреквентних хаплотипова који се данас могу наћи у већини 
европских популација. Оваква слика добија се углавном због чињенице да су 
подаци о варијабилности мтДНК у древним популацијама већином засновани на 
секвенцама само HVS-I региона и веома ретко HVS-I и HVS-II региона. Проблем 
представља и мали древних број узорака, као и чињеница да нису ни сви 
временски периоди нити региони подједнако заступљени. Древне популације су 
често представљене јединкама пронађеним само на једном археолошком 
локалитету. Ипак, из ових узорака детектовани су поједини хаплотипови у 
древним популацијама који су ретки у савременим популацијама Европе. 
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Присуство HVS-I хаплотипа (хаплогрупа H) код испитаника Sb_70, али и у 
савременим популацијама Балканског полуострва и Мале Азије и код неолитског 
примерка са територије данашње Сирије, могло би се објаснити миграцијама 
фармера са Блиског истока у Европу током неолитске експанзије. О смеру 
неолитских миграција (са Блиског истока преко Балканског полуострва и даље ка 
средњој Европи) могло би се закључивати и на основу распрострањености 
хаплотипа испитаника Sb_105 (хаплогрупа V), који је присутан у савременим 
популацијама Балканског полуострва и средње Европе у региону Дунавског слива 
(Немачка, Аустрија и Мађарска). Наиме, овај хаплотип је установљен и код 
јединке из раног неолита са територије данашње Хрватске, која је припадала 
старчевачкој култури [124]. Старчевачка култура је постојала у неолиту, пре 7-8 
хиљада година, и била је распрострањена у региону данашње Србије, Хрватске и 
Мађарске [124]. У делу горњег тока Дунава, који обухвата западни део данашње 
Мађарске и тромеђу са Аустријом и Словачком, поред старчевачке културе била 
је присутна и култура линеарнотракасте керамике за коју поједини архелози 
сматрају да се развила из старчевачке културе [282-284] (Слика 5.2). Из ове 
Дунавске регије, култура линеарнотракасте керамике се проширила средњом 
Европом и могуће је да је овај процес био праћен миграцијама носилаца наведеног 
хаплотипа. 
Након укључивања полиморфизама HVS-II региона у анализу, број 
хаплотипова заједничких са древним популацијама се смањио првенствено због 
малог броја доступних секвенци HVS-II региона из древних узорака. За поједине 
хаплотипове, као на пример оне код испитаника Sb_27, Sb_68 и Sb_104, након 
укључивања полиморфизама HVS-II смањио се број популација у којима су 
присутни. У древним популацијама, oви хаплотипови су детектовани код јединки 
које су насељавале територију данашње Немачке током неолита и бронзаног доба 
[119, 123]. Доступост података о HVS-II регионима код древних популација са 
територије данашње Немачке много је већа у односу на древне примерке из 
других географских региона. Стога се закључци о присутности ових хаплотипова 
само у древним популацијама средње Европе морају узети са резервом. 
Испитивање дељених хаплотипова у древним и савременим популацијама које 
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насељавају исти географски регион, може указивати на генетички континуитет 
популација на истом простору током дужег временског периода [167]. 
 
Слика 5.2. Географска распрострањеност старчевачке културе и културе линеарнотракасте 
керамике. На слици су приказани правци ширења неолитских култура. Засенчене области на мапи 
представљају распрострањеност старчевачке клутуре и културе линеарнотракасте керамике (LBK) 
у прекодунавском региону и средњој Европи. Представљени су и временски периоди у којима су 
те културе постојале у обележеним областима Европе (преузето и модификовано из [124]). 
Анализе дељених хаплотипова спроведене у овом раду показују највиши 
проценат HVS-I и HVS-I/HVS-II хаплотипова у српској популацији који су 
заједнички са популацијама јужне Европе, и то првенствено са географски 
блиским популацијама Балканског полуострва унутар јужнословенске групе. 
Поред географске блискости, значајан број дељених хаплотипова између ових 
популација може се објаснити и заједничким културно-историјским наслеђем и 
припадношћу истој језичкој породици. Значајан проценат приватних хаплотипова 
у српској популацији, као и хаплотипови уочени искључиво у популацијама 
Балканског полуострва, указују на постојање мтДНК линија специфичних за 
Балканско полуострво. Присуство хаплотипова које српска популација дели са 
источно- и западнословенским популацијама, као и са германским популацијама, 
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повезује се са миграцијама током периода Велике сеобе народа. Извођење 
поузданих закључака, међутим, морало би се заснивати на повећању узорка и 
анализама већег броја информативних нуклеотидних позиција у кодирајућем 
региону мтДНК, или на секвенцама комплетних митогенома.  
5.4.Филогенија одабраних комплетно секвенцираних митогенома 
Захваљујући развоју технологија секвенцирања, данас је могуће користити 
целе митохондријске геноме за реконструкцију филогеније, чиме се добија много 
бољи увид у историју женских линија анализираних популација. У овом раду 
анализирано је 58 комплетно секвенцираних митогенома из српске популације, 
који су одабрани на основу тога што припадају или ретким европским 
(под)хаплогрупама, или (под)хаплогрупама чије су поједине кладе специфичне за 
популације у појединим регионима Европе. Анализа комплетних митогенома 
пружила је важан допринос разумевању еволуционе историје популације Србије, а 
додатно је омогућила и идентификацију регионалних подхаплогрупа, као и 
прецизније одређивање времена њиховог настанка и филогеније.  
Према Mielnik-Sikorska и сар., подхаплогрупа H5 је највероватније настала 
крајем последњег леденог доба у јужној Европи [133]. Предложено је да је једна 
од њених најстаријих грана, H5e, заједно са H5a3 и H5a4, настала током пост-
глацијалне реколонизације Европе у људским популацијама које су насељавале 
рефугијуме јужне Европе [133]. Хаплотип детектован у српској популацији који 
припада H5* парагрупи некласификованих хаплотипова, од оснивачке секвенце се 
разликује у само једној мутацији (Слика 4.27 и Слика 8.12, Прилог), те се стога 
може претпоставити да има јужноевропско порекло. У анализираном узорку 
српскe популацијe пронађен је хаплотип који је сврстан у подхаплогрупу H5e1 
(Слика 4.27) [211], док је у словенским популацијама средње и источне Европе 
доминантна нешто млађа подхаплогрупа H5e1а [133]. Подхаплогрупа H5m је на 
основу првобитне анализе, у коју је био укључен мањи број митогенома, као и на 
основу процењене старости и тренутног географског распрострањења, доведена у 
везу са културама Дунавске долине из времена неолита или бакарног доба [211]. 
Међутим, накнадна анализа на већем броју секвенци показала је да 
подхаплогрупи H5m припадају и митогеноми пореклом са Блиског истока и 
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Кавказа, чиме је наведена хипотеза о географском пореклу подхаплогрупе H5m 
доведена у питање (Слика 8.15, Прилог). 
Два митогенома у српској популацији припадају подхаплогрупи H6a1а 
(Слика 8.16, Прилог), процењене старости од око осам хиљада година. Овој 
подхаплогрупи припадају митогеноми пореклом из различитих европских 
популација, због чега се не може прецизно утврдити место њеног настанка. У 
оквиру подхаплогрупе H6a2 дефинисана је нова подхаплогрупа H6a2b (Слика 
4.28) која обухвата два митогенома из српске популације. Како овој новој 
подхаплогрупи припадају хаплотипови детектовани само у српској, али не и у 
другим европским популацијама, могуће место настанка њеног настанка је 
Балканско полуострво. 
Комплетним секвенцирањем и филогенетском анализом митогенома 
детектованих у испитиваном узорку српске популације, уочене су подхаплогрупе 
присутне у словенским популацијама средње и источне Европе, као на пример 
U2e1b1, U2e2a1d, U4a2a, U4a2c, U4a2g1, U4d2b, U5a2b1e, U5b1a1, HV10 и L2a1k1 
(Слике 4.31, 4.33 и 4.35 као и Слике 8.17, 8.22-24, Прилог). Процењене старости 
наведених подхаплогрупа се крећу од 0.9 до 12.9 хиљада година (Табела 4.8). 
Српски хаплотипови у оквиру ових подхаплогрупа су или идентични (нпр. 
хаплотипови који припадају U2e1b1, U4d2b и U5b1a1), или се разликују у по 
једној или неколико мутација од секвенци пронађених у осталим словенским 
популацијама. Овај налаз би могао да указује на заједничко порекло ових 
популација [165] и/или на значајан допринос миграција Словена у формирању 
генског фонда савремених популација Балканског полуострва. Међутим, број 
доступних комплетних митогенома који припадају овим подхаплогрупама 
релативно је мали, те је потребно да се њихов број повећа како би се прецизније 
утврдила времена раздвајања подхаплогрупа и са већом поузданошћу извели 
закључци о доприносу миграција Словена митохондријском генском пулу 
савремене српске популације.  
За подхаплогрупу U4a2 се раније сматрало да је карактеристична за 
западно- и источнословенске популације у регионима источне и средње Европе 
[164]. Међутим, након укључивања већег броја комплетних митогенома у 
филогенетске анализе, утврђено је да је ова подхаплогрупа, иако најчешће 
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присутна у словенским популацијама средње и источне Европе, такође присутна и 
у германским, балтичким и романским популацијама (Слика 8.22 и Табела 8.8, 
Прилог). Због недостатка података о тачкастом полиморфизму на позицији 310 у 
HVS-II региону, где транзиција Т у С дефинише припадност подхаплогрупи U4a2, 
њено присуство се не може са сигурношћу потврдити у популацијама Хрватске и 
Бугарске [169, 198]. Присуство хаплотипова који припадају овој подхаплогрупи је 
за сада потврђено у популацијама Србије, Босне и Херцеговине, Словеније и 
Македоније [236-238, 285]. 
Хаплотипови који припадају подхаплогрупама U4a2a, U4a2a1, U4a2b и 
U4a2g1 присутни су у различитим словенским и германским популацијама 
северне и средње Европе, као и у Финској, што указује на то да су ове 
подхаплогрупе највероватније настале у средњој Европи (Слике 8.22 и 8.24, 
Прилог). У том случају, иницијално ширење различитих клада подхаплогрупе 
U4a2, које су високо заступљене у словенским популацијама, могло би се 
повезати са ширењем културе линеарне керамике која је била распрострањена у 
средњoj и источнoj Европи пре 4.3–5.2 хиљаде година [164], док би се присуство 
ових подхаплогрупа у популацијама Балканског полуострва могло објаснити 
миграцијама словенских племена током раног средњег века. 
Да су наведене миграције имале важну улогу у формирању генског фонда 
савремених словенских популација може да укаже и дистрибуција подхаплогрупе 
HV10. Процењена старост подхаплогрупе HV10, као и чињеница да је детектована 
у различитим словенским популацијама (чешкој, пољској, словеначкој и српској) 
(Слика 8.17, Прилог), упућује на могућност да је ова хаплогрупа доспела у 
савремену српску популацију захваљујући миграцијама словенских племена у VI 
и VII в.н.е. Податак да је ова подхаплогрупа детектована и у мађарској 
популацији у сагласности је са резултатима Tomory и сар. који су закључили да је 
постојао значајан проток гена између словенских популација у Панонској низији и 
Мађара који су се у овaj регион доселили крајем IX в.н.е. [172]. Осим тога, PC и 
MDS анализе су показале високу генетичку сличност словенских популација и 
мађарске популације, а то је демонстрирано и у раду Kushniarevich и сар. на 
основу анализе варијабилности аутозомних маркера и маркера Y хромозома [152]. 
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С обзиром да је донедавно подхаплогрупа L2a1k била детектована само у 
европским популацијама и да је њена старост процењена на око 10 хиљада 
година, претпостављено је да је настала in situ у Европи, при чему је њено 
присуство на овом континенту резултат протока гена из афричких популација у 
Европу током праисторије [128, 255]. На основу анализе урађене у овој студији, 
која је обухватила већи број хаплотипова из L2a1k подхаплогрупе, процењено је 
да је она настала пре 8.6–11.8 хиљада година (Слика 4.31). Поред тога, у оквиру 
ове подхаплогрупе дефинисане су две подкладе: европска L2a1k1 и афричка 
L2a1k2 (Слика 4.22). Процена старости редефинисане европске подхаплогрупe 
L2a1k1 у сагласности je са већ објављеним подацима [128, 255], док је 
новодефинисана афричка подклада L2a1k2 знатно млађа од европске (Слика 4.31). 
Поред доступних комплетних митогенома који су ушли у филогенетску анализу 
(чешки, словачки, бугарски и српски), на основу транзиције С у Т на позицији 
16218 у HVS-I региону утврђено је присуство подхаплогрупe L2a1k1 код још две 
јединке пореклом из Чешке (Mitosearch, http://www.mitosearch.org) и Хрватске 
[198]. Комплетно секвенцирање ових митогенома додатно би побољшало процену 
старости L2a1k1 подхаплогрупе. На основу досадашње анализе се може 
закључити да је подхаплогрупа L2a1k1 заступљена искључиво у словенским 
популацијама које насељавају регион око Дунава. Имајући у виду процењену 
старост, као и географску распрострањеност ове подхаплогрупе, може се 
претпоставити да је она настала и раширила се у популацијама мезолита или 
неолитским популацијама које су припадале културама дунавске долине попут 
Старчевачке, Винчанске и културе линеарнотракасте керамике. Стога је могуће да 
је подхаплогрупа L2a1k1 настала на Балканском полуострву и да се дуж Дунава 
ширила путем ширења неолитских култура. У прилог овој хипотези говоре и 
антрополошки подаци који указују на присуство негроидних карактеристика код 
првих фармера у Малој Азији и Македонији [286]. Међутим, да би се са већом 
сигурношћу могло говорити о пореклу подхаплогрупе L2a1k1 било би неопходно 
анализирати мтДНК фармера који су насељавали територију Балканског 
полуострва током неолита. 
Подхаплогрупа K1a4d је претежно заступљена у германским популацијама 
северне и средње Европе (Слика 8.34, Прилог) и стога је вероватно да је настала у 
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наведеним деловима Европе. Имајући у виду могуће место настанка ове 
подхаплогрупе, њено присуство у српској популацији је вероватно резултат 
миграција германских племена (Острогота, Визигота и Гепида) на територију 
Балканског полуострва, крајем IV и почетком V в.н.е. Поред тога, PCА и MDS 
анализe, које су обухватиле све (под)хаплогрупе у анализираним популацијама, 
показале су блиско груписање популација које говоре германским и словенским 
језицима, што се може објаснити њиховом географском блискошћу и постепеном 
асимилацијом у регионима граничења током времена. У прилог генетичкој 
повезаности наведених група популација говори и налаз заједничких хаплотипова 
суперхаплогрупе U (нпр. U4a2a, U4a2a1, U4a2b и K1b2a2) (Слике 8.22 и 8.37, 
Табела 8.8, Прилог). Процене старости ових подхаплогрупa (од 0.99–6.2 хиљада 
година) углавном се поклапају са временским оквирима током којих су на 
територији средње Европе постојале каснa неолитска култура линеарне керамике 
(пре 4.3–5.2 хиљаде година, Слика 5.1) и култура поља са урнама из касног 
бронзаног доба (пре 2.7–3.3 хиљаде година) [122]. Иако је формулисана хипотеза 
према којој се култура поља са урнама повезује са прото-словенским 
популацијама [122], могуће је да су носиоци обе наведене културе имали утицаја у 
формирању митохондријског генског пула како прото-словенске, тако и прото-
германске групе популација средње Европе. Међутим, да би се са сигурношћу 
могао извести овакав закључак, неопходно је спровести даља, молекуларно 
генетичка и археолошка истраживања древних популација Европе. 
Хаплотипови у оквиру хаплогрупе U4b1a1a1 распрострањени су широм 
Mедитерана, Блиског истока и Кавказа, при чему је недавно пронађен U4b1a1a1 
хаплотип на територији Немачке код древне јединке која је припадала култури 
линеарне керамике (Слика 4.32). Старост наведене јединке процењена методом 
радиоактивног изотопа угљеника 
14
С (2473–2348 година п.н.е.) [123] поклапа се са 
процењеном старошћу наведене подхаплогрупе (2.4–4.1 хиљада година, Табела 
4.8). Присуство U4b1a1a1 подхаплогрупе у савременим популацијама Европе 
вероватно потиче од древних номада-сточара који су из степа источне Европе 
пристигли на територије западне Азије/Кавказа, средње Европе и Балканског 
полуострва током бронзаног добa (Слика 5.1) [287, 288]. У прилог овој тези 
говоре и генеолошки односи подхаплогрупе U5a1a1 (Слика 8.27, Прилог). Наиме, 
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у корену ове подхаплогрупе налазе се четири митогенома детектована у 
савременим популацијамa Немачке и Естоније, као и код два древна узорка из 
Русије који припадају јамној култури, а чија старост је процењена на 3305–2925 и 
3021–2635 година п.н.е. [123]. Новије гране, попут U5a1a1j, настале су у Европи, а 
затим су се прошириле овим континентом. Временски оквир ове експанзије, 
међутим, остаје недефинисан због контрадикторних процена старости 
подхаплогрупе U5a1a1j (18.4-20.5 хиљада година) и исходне гране U5a1a1 (6.3-
8.6 хиљада година), што је вероватно последица мале величине узорка за 
подхаплогрупу U5a1a1j. 
Поред високе заступљености у средњој и источној Европи, подхаплогрупа 
U5a1a2a je присутна и у популацијама Јерменије, Турске и јужног Сибира (Слика 
8.28, Прилог). Ова подхаплогрупа је такође присутна и код јединки из древних 
популација са територије данашње Немачке, које су живеле током касног неолита 
(узорак BZH12; старост око четири хиљаде година), као и популацијама јужног 
Сибира из периода бронзаног доба (узорак RISE496; старост око 3 хиљаде година) 
[123, 125]. Присуство идентичних хаплотипова ове подхаплогрупе у популацијама 
Турске и Србије, може се објаснити веома динамичним миграцијама и разменама 
између европских и азијских популација током бронзаног доба [125]. Међутим, не 
може се искључити могућност да је до присуствa идентичних хаплотипова у овим 
популацијама дошло услед честих кретања људи са Балканског полуострва у 
Малу Азију, или у супротном смеру. Ове територије су у више наврата биле под 
управом великих држава, као што су Хеленске државе, Римско, Византијско и 
Османлијско царство, што је омогућавало велику мобилност људи по 
територијама ових старих држава. 
Од осталих клада у оквиру подхаплогрупe U5, којима је могуће 
претпоставити место настанка, издваја се релативно млада подхаплогрупа U5b1a1 
(1.3–2.3 хиљаде година) (Слика 4.35). Ова подхаплогрупа је до сада детектована 
само у словенским популацијама (српска, руска и пољска), иако води порекло од 
U5b1a линије која је највероватније настала у западној Европи јер обухвата 
хаплотипове установљене код древних јединки са територија данашње Француске 
(Berry Au Bac, [258]) и Луксембурга (Loschbour, [115]) старости од око шест и 
осам хиљада година. Међутим, најновије молекуларно-генетичке анализе древних 
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јединки са Балканског полуострва, од палеолита до гвозденог доба, могле би да 
укажу на алтернативно место настанка подхаплогрупе U5b1a која је данас 
присутна у западној, средњој и јужној Европи [106]. На основу анализе 
варијабилности аутозомних маркера, Mathieson и сар. су установили да су древне 
јединке са територије Сицилије (Grotta d’Oriente, хаолотип U2'3'4'7'8'9, старости 
око 14 хиљада година) и данашње Хрватске (Вела шпиља, хаплотип U5b2b, 
старости око осам хиљада година) генетички блиске западноевропским ловцима 
сакупљачима из налазишта у Луксембургу (Loschbour, хаплотип U5b1a, старости 
око oсам хиљада година, [115]), Швајцарској (Bichon, хаплотип U5b1h, старости 
око 13 хиљада година , [289]) и Италији (Villabrunа, хаплотип U5b2b, старости 14 
хиљада година, [290]) [106]. Према Mathieson и сар., ови подаци указују на то да 
су током периода од шест хиљада година (пре 14 до осам хиљада година) 
западноевропске популације ловаца-сакупљача била распрострањене на великој 
територији, од Атлантске обале на западу, преко Сицилије на југу, до Балканског 
полуострва на југоистоку Европе [106]. Претпоставља се да је таква 
распрострањеност ове групе последица експанзије из глацијалног рефугијума у 
југоисточној Европи, која је отпочела пре око 15 хиљада година, као и да су се 
током ове експанзије популације ловаца-сакупљача мешале или потпуно замениле 
већ постојећe популацијe у западној Европи [106, 290]. Стога није искључено да је 
подхаплогрупа U5b1a настала на територији југоисточне Европе током мезолита, 
одакле се проширила Европом. 
Процена старости подхаплогрупe U5b3 (9.7–13.1 хиљада година) добијена 
у овој студији (Слика 4.36, Табела 4.8) у сагласности је са претходним проценама. 
Филогенетске анализе су показале да је ова подхаплогрупа највероватније настала 
на Апенинском полуострву, које је представљало један од глацијалних 
рефугијума, одакле се током раног холоцена ширила дуж обала Тиренског и 
Јадранског мора [99]. У српској популацији је детектован хаплотип који у оквиру 
подхаплогрупе U5b3 припада новодефинисаној подклади U5b3ј за коју се 
претпоставља да је настала на Балканском полуострву (Слика 4.36). 
Према Gonzalez и сар., подхаплогрупа U8a се Европом проширила у два 
таласа [144]. У првом таласу су носиоци ове подхаплогрупе населили Пиринејско 
полуострво и средњу Европу, стигавши до Балтичке обале, док су у другом таласу 
193 
 
ширења, које је било јачег интензитета, носиоци подхаплогрупе U8a1 стигли до 
Шкотске и Русије, области које данас показују мању генетичку разноврсност ове 
подхаплогрупе у односу на средњу Европу. Стога би се присуство хаплотипова 
подхаплогрупе U8a1a1a2 у западнословенској (чешка) и јужнословенској 
популацији (српска) (Слика 8.31, Прилог) могло објаснити првим таласом ширења 
подхаплогрупе U8a у средњу Европу или, алтернативно, миграцијама Словена у 
раном средњем веку. 
Подхаплогрупа U3a1 је данас распрострањена широм Европе. На основу 
спроведених анализа претпостављено је да је U3a1 настала у средњој Европи, што 
је у сагласности са ранијим опажањима Derenko и сар. [141]. Корен ове 
подхаплогрупе је датиран на 5.1-7.4 хиљада година (Слика 8.40, Прилог) и у њему 
се налазе два митогенома из савремене популације Данске, као и једна секвенца 
пореклом од јединке која је у средњем неолиту живела на територији данашње 
Немачке (Salzmünde, SALZ3B, 3400–3025 година п.н.е., [123]). На основу ових 
налаза сматра се да се ова подхаплогрупа, током средњег неолита, проширила из 
средње Европе широм континента, при чему су од ње настале нове линије попут 
U3a1d за коју се може претпоставити да је јужноевропског порекла с обзиром да 
је присутна код особа из јужноевропских популација (шпанска и српска 
популација) (Слика 8.40, Прилог). Сличан сценарио je могућ и за подкладу 
U4b1a1a1a која је детектована само код две јединке са Балканског полуострва 
(Слика 4.32), a потекла је од подхаплогрупе U4b1a1a1 која je вероватно настала у 
средњој/источној Европи. 
Међу хаплотиповима суперхаплогрупе U у српској популацији уочене су 
не само мтДНК линијe за које се може претпоставити да су настале у јужној 
Европи, већ и линије које су највероватније настале на Балканском полуострву. 
Подхаплогрупа K1a13a1 је до сада детектована искључиво код становника Босне 
и Херцеговине, Хрватске и Србије (Слика 4.38), што може указати да је ова 
мтДНК линија специфична за регион Балканског полуострва и да је 
највероватније ту и настала. Могућност постојања мтДНК линија специфичних за 
Балканско полуострво, попут K1a13a1, већ је предложена од стране Kovacevic и 
сар. [163]. Такође, у прилог томе говоре и налази Sarac и сар. који су дефинисали 
ретку европску подкладу X2q1 као специфичну за Балканско полуострво [198]. 
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Сличан закључак би се могао донети и за подхаплогрупе H6a2b, U1a1c2, U4c1b1, 
U5b3j и K1a4l које су такође детектоване само у популацијама Балканског 
полуострва. Ипак, збор малог броја митогенома који припадају овим 
подхаплогрупама, а доступни су за анализу, извођење поузданих закључака о 
месту настанка ових подхаплогрупа захтева даље анализе. 
Присуство мтДНК линија у српској популацији за које се претпоставља да 
су настале у јужној Европи (нпр. H5* и U3a1d) или на самом Балканском 
полуострву (H6a2b, K1a13a1, L2a1k1, U5b3j, U1a1c2), могло би се објаснити 
генетичким доприносом популација које су постојале на Балканском полуострву 
пре Велике сеобе народа и досељавања Словена и других древних популација. 
Претпоставка о суделовању аутохтоних популација у формирању генског фонда 
савремених балканских популација у сагласности је са резултатима Kushniarevich 
и сар. који су на основу анализе варијабилности аутозомних маркера и Y 
хромозома детектовали тзв. „југоисточно-европску― генетичку компоненту на 
Балканском полуострву [152]. „Југоисточно-европска― генетичка компонента 
означена је као аутохтона за популације Балканског полуострва које су 
насељавале овај регион пре досељавања Словена. На основу овог налаза, 
Kushniarevich и сар. су закључили да током периода ширења словенских језика на 
Балканско полуострво, а који се поклапа са периодом Велике сеобе народа, није 
дошло до значајнијег протока гена и да је ширење словенских језика на Балканско 
полуострво највероватније последица културолошке асимилације [152]. 
Поред мтДНК (под)хаплогрупа специфичних за Европу, у српској 
популацији су детектовани и хаплотипови који су сврстани у подхаплогрупе 
карактеристичне за азијске популације, D4 (источна Азија), HV2 и N1b (Блиски 
исток). 
До појавe источноазијских хаплотипова у европским популацијама је 
највероватније дошло услед веома комплексних односа између популација 
источне и западне Евроазије током дугог временског периода који се протеже од 
горњег палеолита до данас [267]. Хаплотипови унутар хаплогрупе D су, осим у 
српској популацији, установљени и у осталим словенским популацијама, попут 
популација Пољске, Белорусије, Русије, Чешке и Босне и Херцеговине [133, 170, 
175, 198, 291, 292], али и у не-словенским популацијамa – у Мађарској, Грчкој и 
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Италији [136, 168, 293]. Претпоставља се да су ови хаплотипови доспели у Европу 
током средњег века, када су различитe популације из средње Азије мигрирале у 
Европу, након чега су уследиле и велике миграције из средње и источне Европе ка 
њеним западним и јужним регионима. Према археолошким и историјским 
подацима, азијске популације, попут Хуна, Авара и Монгола, учествовале су у 
ратовима у Европи, али и у формирању сталних насеобина и сопствених држава 
[191, 268]. Имајући у виду да су ове азијске популације насељавале Панонску 
низију и да су током војних похода пролазиле преко Балканског полуострва, 
могуће је да су утицале и на генетичку структуру тадашњих људских популација 
са ових простора, што се манифестује присуством појединих клада хаплогрупе D 
у савременим балканским популацијама. 
За разлику од хаплотипова који припадају европским подхаплогрупама 
HV10 и HV16, хаплотип подхаплогрупе HV2а2 се групише са хаплотиповима који 
су већином пореклом из западне Азије (на основу филогеографских анализа 
базираних на секвенцама HVS-I и HVS-II региона, као и комплетног митогенома). 
Хаплотип HV2a2, који припада блискоисточној подхаплогрупи, а пронађен је у 
узорку из популације Србије, има полиморфизме у секвенци HVS-I региона (и у 
HVS-II код узорaкa за које постоје подаци) који су идентични полиморфизмима 
хаплотиповa детектованих у хрватској и босанско-херцеговачкој популацији [198, 
236, 285]. Вероватно је да подхаплогрупа HV2a2 у популацијама Балканског 
полуострва потиче из средњег холоцена, као последица миграција из западне 
Азије у Европу дуж малоазијско-балканске руте. Истом рутом су на ово подручје 
могли стићи и већином ирански хаплотипови, као што су N1a3 и N3 [170, 211]. 
Подхаплогрупа N1b1a, која је иначе ретка, најчешће се може уочити у 
популацијама Блиског истока и Кавказа, док је у Европи најфреквентнија у 
популацијама јужне Европе (Слике 8.19-8.20 и Табела 8.8, Прилог). Хаплотипови 
сврстани у подхаплогрупу N1b1 на основу варијација у секвенцaмa HVS-I региона, 
а у неким случајевима и HVS-II региона, детектовани су у популацијама Бугарске, 
Македоније, Грчке, Италије, али и Немачке и Украјине [169, 212, 238, 271, 294-
296]. Имајући у виду процењену старост подхаплогрупе N1b1a (14.1-14.9 хиљада 
година), њену учесталост у јужној Европи (Слике 8.19 и Tабела 8.8, Прилог), као 
и податак да се на Балканском полуострву за подхаплогрупу N1b уочавају високе 
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вредности параметара генетичке разноврсности (разноврсност хаплотипова, 
нуклеотидна разноврсност и средњи број разлика између парова хаплотипова, 
Табела 8.12, Прилог), не може се искључити могућност да су предачке мтДНК 
линије подхаплогрупе N1b1a на Балканско полуострво доспеле на сличан начин 
као и HV2a2 хаплотипови. 
Присуство подхаплогрупа карактеристичних за Блиски исток и Кавказ у 
српској популацији у сагласности је са налазима Kovacevic и сар. који су, на 
основу аутозомних (SNP) и хаплоидних маркера мтДНК и Y хромозома, утврдили 
да се учесталост блискоисточнo/кавкаскe генетичке компонентe благо повећава 
према јужним и источним деловима западног Балкана [163]. Поред тога, аутори 
су, анализираjући аутозомнe сегментe идентичне по пореклу (IBD), установили да 
постоји већa генетичка сродност између сваке од популација западног Балкана и 
популације Турске, него између испитиваних популација и осталих популација 
Блиског истока. Наведени резултат је објашњен повећаном генетичком разменом 
која је последица географскe блискости популација [163]. 
У овом раду је утврђено да и поједини хаплотипови суперхаплогрупе U у 
српској популацији припадају подхаплогрупама које обухватају и хаплотипове 
пореклом са Блиског истока и/или Кавказа, као што су U3a3, U5a1a2a, K1a2, 
K1b1c. Овај налаз би се могао објаснити миграцијама које су се одвијале у 
таласима, током дужег временског периода, од северних понтских степа ка 
Балканском полуострву, и то почевши од масовних миграција носиoца јамне 
културе током касног неолита и раног бронзаног доба, па све до миграција Анта у 
раном средњем веку. Анти су представљали мултиетничку групу сачињену од 
Сармата, раних Словена и Гота [297].  
Доласком номада, носилаца јамне културе, током касног неолита и раног 
бронзаног доба, на Балканско полуострво [123, 289] у овај регион су могли 
доспети блискоисточно/кавкаски хаплотипови који нису били присутни у 
популацијама фармера раног и средњег неолита. Миграцијама неолитских 
фармера преко Мале Азије ка Балканском полуострву у овај регион су могле 
доспети блискоисточне хаплогрупе типичне за неолитске фармере. Да би се могло 
утврдити да ли су и које од мтДНК хаплогрупа у савременој популацији Србије и 
популацијама Блиског истока и Кавказа доспеле на Балканско полуострво 
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миграцијама током неолита или бронзаног доба, неопходно је проширити 
постојећу базу података комплетних мтДНК секвенци са подацима о древним 
популацијама са ових простора. 
5.5. Чиниоци који су утицали на обликовање савременог митохондријског 
генског пула српске популације 
Поред тога што је Балканско полуострво представљало глацијални 
рефугијум током последњег леденог максимума, овај простор је, захваљујући 
свом положају који повезује Европу са Азијом, био рута миграција људи у 
различитим временским периодима због чега је динамика популација на овом 
простору била веома комплексна. Вишеструке колонизације овог простора, 
миграције из различитих праваца и мешања људи разноврсног популационог 
порекла, резултовале су тиме да се савремене популације Балканског полуострва 
одликују веома високим нивоом разноврсности мтДНК. Ова студија је показала да 
су важне улоге у формирању савременог генског пула популације Србије имала 
два основна фактора. Први се односи на аутохтоне популације које су насељавале 
Балканско полуострво пре досељавања Словена и чији је генски фонд садржавао 
генетичке трагове бројних древних популација из којих су мигранти доспевали на 
Балкан. Други утицај на повећање генетичког диверзитета српске популације 
оствариле су касније миграције из словенских и германских популација, током 
раног средњег века. Дакле, постојање изузетно велике разноврсности мтДНК 
савремене популације Србије може се објаснити генетичким доприносом како 




1. Анализа варијабилности кодирајућег, HVS-I и HVS-II региона мтДНК, која је 
омогућила сврставање детектованих мтДНК у одговарајуће 
хаплогрупе/подхаплогрупе, показала је да су у популацији Србије заступљене 
већином мтДНК хаплогрупе/подхаплогрупе карактеристичне за европске 
популације. Њихове процењене учесталости налазе се у оквирима 
учесталости које су карактеристичне и за остале европске популације. Поред 
тога, установљене су и ретке неевропске подхаплогрупе које су и у већини 
европских популација заступљене са ниском учесталошћу. 
2. У популацији Србије су, на основу варијабилности HVS-I региона, 
детектоване високе вредности параметара генетичког диверзитета. 
Укључивањем HVS-II региона у анализу, вредности свих анализираних 
параметара генетичке разноврсности су повећане, са изузетком нуклеотидне 
разноврсности. Добијене мере налазе се у опсегу вредности параметара 
генетичке разноврсности осталих европских популација. 
3. Популација Србије није значајно генетички диференцирана у односу на 
остале јужнословенске популације и у свим анализама заузима централну 
позицију између популација које насељавају источни (Македонија и 
Бугарска) и западни део Балканског полуострва (Босна и Херцеговина, 
Хрватска и Словенија). Уочени генетички односи су у складу и са 
географском дистрибуцијом испитиваних популација. 
4. Анализиране европске популације груписане су на начин који одговара 
њиховој географској дистрибуцији, а словенске популације се групишу и у 
складу са припадношћу одговарајућој језичкој породици. Највећа 
хетерогеност популација утврђена je у јужнословенској групи. Германске и 
мађарска популацијa показују генетички афинитет ка словенским 
популацијама, што може бити последица повећаног протока гена између 
наведених група/популација. 
5. На Балканском полуострву детектоване су високе вредности параметара 
генетичке разноврсности ретких мтДНК подхаплогрупа, попут HV2 и X2b. 
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Стога се Балканско полуострво може сматрати једним од значајних центара 
разноврсности мтДНК хаплогрупа у којем би се могле очекивати и мтДНК 
линије специфичне за овај регион јужне Европе. Такав налаз је очекиван 
узимајући у обзир чињеницу да је Балкан представљао глацијални рефугијум. 
6. Највећи проценат HVS-I и HVS-I/HVS-II хаплотипова српска популација дели 
са популацијама јужне Европе, и то првенствено са географски блиским 
популацијама Балканског полуострва које припадају јужнословенској групи. 
Поред тога, у српској популацији је уочен и значајан проценат приватних 
хаплотипова.  
7. На основу филогенетске и филогеографске анализe комплетних митогенома у 
српској популацији било је могуће дати прецизније процене времена настанка 
појединих мтДНК линија у односу на раније налазе, детектовати линије 
потенцијално специфичне за Балканско полуострво, дати нови увид у порекло 
и еволуцију појединих мтДНК подхаплогрупа, као и у утицаје различитих 
миграција на формирање митохондријског генског пула савремене 
популације Србије. 
8. У испитиваном узорку српске популације уочене су мтДНК подхаплогрупe 
које су највероватније настале у јужнoj Европи (H5*, U3a1d и U4b1a1a1a), 
као и оне које су потенцијално специфичне за Балканско полуострво 
(K1a13a1, H6a2b, U1a1c2, U4c1b1, U5b3j и K1a4l). 
9. Српска популација дели одређени број мтДНК подхаплогрупа са источно- и 
западнословенским популацијама, што подржава претпоставке о заједничком 
пореклу словенских популација и доприносу миграција Словена у 
обликовању митохондријског генског пула савремене српске популације. 
10. Српска популација дели и одређене мтДНК подхаплогрупе са другим 
европским популацијама, попут подхаплогрупе K1a4d која је претежно 
заступљена у германским популацијама северне и средње Европе, што би се 
могло објаснити миграцијама германских племена попут Острогота, Визигота 
и Гепида, носиоца ове подхаплогрупе, на Балканско полуострвo крајем IV и 
почетком V в.н.е.  
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11. Хаплотипови који припадају подхаплогрупама U4a2a, U4a2a1, U4a2b и 
U4a2g1 присутни су у словенским популацијама и германским популацијама 
северне и средње Европе, као и у Финској, што указује на њихово могуће 
средњеевропско порекло. Присуство ових подхаплогрупа у популацијама 
Балканског полуострва могло би бити последица миграција словенских 
племена током раног средњег века. 
12. Имајући у виду процењену старост, као и географску распрострањеност 
подхаплогрупе L2a1k1, може се претпоставити да је она настала на 
Балканском полуострву и да се проширила у популацијама мезолита или 
неолитским популацијама које су припадале културама дунавске долине, 
попут Старчевачке, Винчанске и културе линеарнотракасте керамике. 
13. Подхаплогрупе карактеристичне зa азијскe популацијe такође су детектоване 
у испитиваном узорку српске популације. Присуство подхаплогрупе D4j8 у 
српској популацији могло би се повезати са средњевековним војним 
походима азијских популација (Хуна, Авара и Монгола) по Балканском 
полуострву и њиховим генетичким упливом у популације које су већ 
постојале на овом подручју. Присуство подхаплогрупе HV2a2 у популацијама 
Балканског полуострва могло би представљати ефекат миграција из западне 
Азије у Европу дуж малоазијско-балканске руте, током средњег холоцена. 
14. У обликовању савременог митохондријског генског пула српске популације 
важну улогу имале су: а) аутохтоне популације које су насељавале Балканско 
полуострво пре досељавања Словена и чији је генски фонд садржавао 
генетичке трагове бројних древних популација из којих су мигранти 
доспевали на Балкан у различитим временским периодима (нпр. носиоци 
јамне културе) и б) миграције из словенских и германских популација током 
раног средњег века. Стога се постојање изузетно велике разноврсности 
мтДНК савремене популације Србије може објаснити генетичким доприносом 
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Табела 8.1. мтДНК хаплотипови испитиваног узорка српске популације који су дефинисани на основу варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона (позиције 16024-16400 и 
72-340) и тачкастих полиморфизама у оквиру кодирајућег региона мтДНК (PCR-RFLP). На табели су приказани, пол испитаника, географско порекло женског претка друге 
генерације по мајчинској линији као и припадност одговарајућој мтДНК (под)хаплогрупи. 
Ознака 
узорка 
Пол Географско порекло  (Под)хаплогрупа HVS-I HVS-II 
Sb_2 женско Београд H6 16362C 239C 263G  315.1C 
Sb_4 женско јужна Србија K 16224C 16304C 16311C 73G 150T 263G 315.1C 
Sb_5 женско Хрватска K1b1c 16224C 16311C 73G 94A 263G 315.1C 
Sb_6 женско Београд J2b 16069T 16126C 16193T 73G 150T 152C 263G 295T 315.1C 
Sb_7 женско западна Србија U5b1b 16186T 16189C 16270T 16293G 73G 150T 263G 309.1C 315.1C 
Sb_8 женско јужна Србија L2a1k 16189C 16192T 16218T 16247G 16278T 16294T 16309G 16390A 73G 143A 152C 195C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_9 женско Војводина H12 16287T 195C 263G 315.1C 
Sb_10 женско јужна Србија K1a* 16093C 16224C 16311C 73G 263G 309.1C 315.1C 
Sb_11 мушко јужна Србија U4 16201T 16293C 16356C 73G 195C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_12 женско Хрватска H5 16304C 16390A 146C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_13 женско Београд W 16223T 16292T 16311C 73G 143A 189G 195C 204C 207A 263G 315.1C 
Sb_14 мушко Црна Гора H rCRS 199C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 366A 
Sb_16 женско јужна Србија T1a 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T 73G 152C 195C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_18 мушко западна Србија H rCRS 152C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_19 мушко Косово и Метохија H6 16362C 239C 263G 315.1C 
Sb_20 женско Хрватска H rCRS 131C 152C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_21 женско западна Србија U5b3 16192T 16270T 16304C 73G 150T 228A 263G 315.1C 
Sb_22 женско западна Србија U5a 16136C 16192T 16256T 16270T 16311C 73G 263G 315.1C 
Sb_23 женско јужна Србија K1b2 16224C 16311C 73G 146C 195C 263G 315.1C 
Sb_24 мушко Хрватска W3’5 16172C 16223T 16231C 16292T 73G 189G 194T 195C 199C 204C 207A 210G 263G 315.1C 
Sb_25 женско западна Србија H6 16362C 152C 239C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_26 женско Београд H 16129A 263G 315.1C 
Sb_27 женско западна Србија W3'5 16223T 16292T 73G 189G 194T 195C 204C 207A 263G 315.1C 
Sb_28 женско јужна Србија H2a1 16354T 146C 263G 315.1C 
Sb_29 женско Црна Гора H 16189C 16193.1C 16193.2C 153G 204C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_30 женско Војводина T  16126C 16260T 16294T 16355T 73G 152C 263G 315.1C 
Sb_31 мушко западна Србија H2a1 16354T 263G 309.1C 315.1C 
Sb_32 женско јужна Србија H rCRS 263G 315.1C 
Sb_33 женско Босна и Херцеговина N1a  16147G 16172C 16223T 16248T 16295T 16355T 73G 152C 199C 204C 263G 315.1C 
Sb_34 женско централна Србија H 16311C 263G 315.1C 
Sb_35 женско Црна Гора H5 16304C 263G 315.1C 
Sb_36 женско Црна Гора X2b 16189C 16223T 16278T 73G 153G 195C 225A 226C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_37 женско западна Србија H rCRS 263G 309.1C 315.1C 
Sb_38 женско Црна Гора H rCRS 152C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_39 женско Босна и Херцеговина K1b2 16093C 16224C 16311C 73G 146C 195C 204C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_40 женско западна Србија H rCRS 199C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_41 женско јужна Србија J1b 16069T 16126C 16145A 16222T 73G 195C 263G 315.1C 
Sb_42 мушко Војводина H 16209C 263G 315.1C 
Sb_43 женско западна Србија H rCRS 263G 315.1C 
Sb_45 женско Босна и Херцеговина HV 16311C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_46 женско западна Србија H 16293G 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_47 женско Босна и Херцеговина HV 16311C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_48 мушко Босна и Херцеговина H8 16288C 16362C 114T 146C 195C 263G 315.1C 
Sb_49 мушко западна Србија J1c2 16069T 16126C 16366T 73G 185A 188G 228A 263G 295T 309.1C 315.1C 
Sb_50 женско Црна Гора J1c 16069T 16126C 73G 185A 228A 263G 295T 315.1C 
Sb_51 женско Хрватска N1b 16145A 16176G 16223T 16244A 16390A 73G 146C 263G 315.1C 
Sb_52 женско Косово и Метохија U2e 16051G 16129C 16182C 16183C 16189C 16362C 73G 152C 217C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_53 мушко Хрватска U4c1 16051G 16179T 16239T 16356C 16362C 73G 195C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_54 женско јужна Србија H rCRS 263G 315.1C 
Sb_55 женско Хрватска H9a 16168T 152C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_56 женско јужна Србија H5 16183C 16189C 16193.1C 16304C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 





Пол Географско порекло  (Под)хаплогрупа HVS-I HVS-II 
Sb_58 женско западна Србија U4 16356C 73G 152C 185A 189G 195C 263G 315.1C 
Sb_59 женско Војводина HV0 16298C 16311C 72C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_60 женско Босна и Херцеговина H11 16301T 16311C 195C 263G 315.1C 
Sb_62 женско Хрватска U5a1 16256T 16270T 16399G 73G 263G 309.1C 315.1C 
Sb_63 женско Војводина H 16362C 263G 315.1C 
Sb_64 мушко Војводина T2b 16093C 16126C 16294T 16296T 16304C 73G 146C 151T 263G 315.1C 
Sb_66 мушко Војводина U4c1 16051G 16179T 16356C 16362C 73G 195C 263G 315.1C 
Sb_67 женско јужна Србија H6 16362C 239C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_68 женско јужна Србија U4 16356C 16362C 73G 195C 263G 315.1C 
Sb_69 мушко јужна Србија H 16093C 16129A 93G 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_70 женско Косово и Метохија H 16293C 188G 262T 263G 309.1C 315.1C 
Sb_71 мушко јужна Србија T1 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T 16298C 73G 195C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_72 мушко јужна Србија H rCRS 263G 315.1C 
Sb_73 женско Хрватска H 16189C 16193.1C 228A 263G 269T 309.1C 315.1C 
Sb_74 мушко западна Србија J1b1 16069T 16126C 16145A 16172C 16261T 73G 242T 263G 295T 309.1C 315.1C 
Sb_75 мушко западна Србија H 16080G 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_76 женско западна Србија H2b 16311C 152C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_77 женско западна Србија T2 16126C 16294T 16296T 73G 151T 263G 309.1C 315.1C 
Sb_78 женско западна Србија H 16209C 263G 315.1C 
Sb_79 мушко западна Србија H 16293C 262T 263G 309.1C 315.1C 
Sb_80 мушко западна Србија K2 16224C 16311C 73G 146C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_81 мушко западна Србија H 16129A 263G 315.1C 
Sb_82 женско западна Србија H 16162G 16368C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_83 женско западна Србија T1 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T 73G 195C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_84 мушко западна Србија U4 16356C 73G 195C 263G 315.1C 
Sb_85 мушко западна Србија D4 16174T 16362C 73G 263G 309.1C 315.1C 
Sb_86 мушко западна Србија J1c 16069T 16126C 73G 185A 263G 295T 309.1C 315.1C 
Sb_87 мушко западна Србија H rCRS 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_88 мушко западна Србија H 16189C 16193.1C 152C 263G 315.1C 
Sb_89 женско западна Србија K 16224C 16311C 73G 150T 249d 263G 315.1C 
Sb_90 мушко западна Србија H1b 16153A 16189C 16193.1C 16356C 16362C 199C 263G 315.1C 
Sb_91 женско западна Србија J1b1 16069T 16126C 16145A 16172C 16261T 73G 242T 263G 295T 309.1C 315.1C 
Sb_92 женско западна Србија H 16093C 263G 315.1C 
Sb_93 женско централна Србија U1a 16129A 16179T 16182C 16183C 16189C 16249C 16274A 73G 263G 285T 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_94 мушко западна Србија H1b 16153A 16189C 16193.1C 16356C 16362C 199C 263G 315.1C 
Sb_95 женско западна Србија U3a 16189C 16343G 16390A 73G 150T 263G 309.1C 315.1C 
Sb_96 женско западна Србија U5b 16192T 16270T 73G 150T 204C 207A 235G 263G 309.1C 315.1C 
Sb_97 женско западна Србија HV 16311C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_98 женско Косово и Метохија R0a1a 16126C 16248T 16355T 16362C 146C 152C 263G 315.1C 
Sb_99 мушко западна Србија H11 16311C 195C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_100 мушко источна Србија U4a2 16356C 73G 143A 195C 263G 310C 
Sb_101 женско јужна Србија J1c 16069T 16126C 16224C 73G 185A 189G 228A 263G 295T 315.1C 
Sb_103 мушко источна Србија U4a2 16278T 73G 195C 263G 310C 
Sb_104 женско јужна Србија U4 16356C 16362C 73G 195C 263G 315.1C 
Sb_105 мушко јужна Србија V 16162G 16298C 72C 263G 294C 309.1C 315.1C 
Sb_106 мушко јужна Србија HV 16311C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_107 женско централна Србија H11a 16092C 16293G 16311C 146C 195C 263G 315.1C 
Sb_108 женско централна Србија H2a1 16354T 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_109 мушко централна Србија U7 16293G 16318T 73G 152C 263G 315.1C 
Sb_110 мушко Војводина V 16234T 16298C 73G 263G 309.1C 315.1C 
Sb_111 мушко источна Србија H 16184T 263G 309.1C 315.1C 
Sb_113 мушко јужна Србија H5 16304C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_114 мушко јужна Србија H 16189C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_115 женско централна Србија H 16189C 16193.1C 146C 153G 204C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_116 мушко западна Србија T1 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T 73G 195C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_117 мушко јужна Србија HV2 16217C 16243C 16261T 72C 73G 152C 195C 263G 315.1C 
Sb_118 женско источна Србија H5 16189C 16193.1C 16304C 263G 315.1C 
Sb_120 мушко источна Србија H 16185T 263G 315.1C 
Sb_122 мушко источна Србија H9a 16168T 152C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_123 женско централна Србија U5a 16192T 16256T 16270T 73G 263G 309.1C 315.1C 





Пол Географско порекло  (Под)хаплогрупа HVS-I HVS-II 
Sb_125 женско Војводина H1o 16209C 263G 267C 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_126 женско западна Србија H 16042A 16288C 263G 315.1C 
Sb_127 мушко Косово и Метохија U5a1 16192T 16256T 16270T 16399G 73G 146C 263G 315.1C 
Sb_128 женско Војводина U4a2 16192T (16519C) 73G 195C 263G 310C 315d 
Sb_129 женско Војводина H 16189C 16193.1C 153G 204C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_130 мушко јужна Србија H5 16294T 16304C 143A 189G 226C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_131 женско централна Србија H rCRS 263G 315.1C 
Sb_132 женско Војводина V 16234T 16298C 73G 263G 309.1C 315.1C 
Sb_133 женско Босна и Херцеговина H rCRS 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_134 мушко централна Србија U4c1 16179T 16356C 73G 195C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_135 женско Косово и Метохија U5b 16192T 16270T 73G 150T 204C 207A 235G 263G 309.1C 315.1C 
Sb_136 женско централна Србија H rCRS 263G 309.1C 315.1C 
Sb_137 мушко централна Србија X2b 16189C 16192T 16223T 16278T 16292T 73G 143A 189G 195C 225A 226C 235G 263G 309.1C 315.1C 
Sb_138 женско централна Србија K1a 16093C 16224C 16311C 16354T 73G 263G 309.1C 315.1C 
Sb_139 женско централна Србија H1b 16189C 16193.1C 16356C 16362C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_140 женско централна Србија H1o 16188T 16209C 263G 267C 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_141 женско Црна Гора J1c2 16069T 16126C 16366T 73G 185A 188G 228A 263G 295T 309.1C 315.1C 
Sb_142 женско Београд H 16189C 16193.1C 153G 204C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_143 мушко Црна Гора N1b 16145A 16176A 16223T 16241G 16390A (16519C) 73G 195C 245C 263G 272G 315.1C 
Sb_144 мушко Косово и Метохија U3a 16343G 16390A (16519C) 73G 150T 263G 315.1C 
Sb_145 мушко Косово и Метохија K1b1c 16224C 16311C 73G 94A 263G 315.1C 
Sb_146 мушко Војводина U5a 16136C 16192T 16256T 16270T 73G 263G 315.1C 
Sb_147 мушко централна Србија H9a 16168T 152C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_148 женско источна Србија K1b1c 16224C 16311C (16519C) 73G 94A 263G 315.1C 
Sb_149 женско Београд H rCRS (16519C) 263G 315.1C 
Sb_150 мушко Војводина H 16189C 16193.1C 16255A 153G 203A 204C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_151 мушко централна Србија U4a2 16356C (16519C) 73G 195C 263G 310C 315d 316d 317d 
Sb_152 мушко западна Србија H5 16166C 16304C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 334G 
Sb_153 женско Београд H1b 16183C 16189C 16311C 16356C 152C 263G 315.1C 
Sb_154 мушко источна Србија N1a 16147A 16172C 16223T 16248T 16320T 16355T 16519C 73G 152C 199C 204C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_157 мушко источна Србија H 16051G 16312G 195C 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_158 мушко источна Србија H5 16092C 16201T 16304C 95C 263G 309.1C 315.1C 373G 
Sb_159 мушко источна Србија H5 16304C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_161 женско источна Србија J1b2/J 16069T 16126C 16145A 16222T 16234T 73G 146C 152C 263G 271T 295T 315.1C 
Sb_162 женско централна Србија H2a1 16354T 263G 309.1C 315.1C 
Sb_163 мушко Косово и Метохија J1c 16069T 16126C 73G 185A 228A 263G 295T 315.1C 
Sb_164 женско источна Србија H 16311C 263G 315.1C 
Sb_166 женско Хрватска H 16362C 263G 315.1C 
Sb_167 женско Црна Гора T2b 16126C 16294T 16296T 16304C 73G 263G 309.1C 315.1C 
Sb_168 женско централна Србија U1a 16129A 16179T 16182C 16183C 16189C 16249C 16274A 73G 263G 285T 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_169 мушко централна Србија H rCRS 263G 315.1C 
Sb_170 мушко јужна Србија U2e 16051G 16129C 16189C 16256T 73G 152C 217C 263G 315.1C 340T 
Sb_171 мушко централна Србија H 16147T 16189C 16193.1C 16193.2C 153G 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_172 женско Београд U8a1 16146G 16243C 16342C 73G 146C 263G 282C 309.1C 315.1C 
Sb_173 женско централна Србија I5a 16129A 16148T 16223T 73G 199C 204C 250C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_174 мушко централна Србија J2 16069T 16126C 16231C 73G 150T 195C 263G 295T 315.1C 
Sb_175* женско централна Србија H 16241G 16266T 16311C  
Sb_181 мушко Косово и Метохија J1b1 16069T 16126C 16145A 16172C 16261T 73G 242T 263G 295T 309.1C 315.1C 
Sb_182 мушко централна Србија J1c 16069T 16111T 16126C 73G 185A 263G 295T 315.1C 
Sb_183 мушко централна Србија W3’5 16172C 16223T 16231C 16292T 73G 189G 194T 195C 198C 204C 207A 210G 
Sb_185 мушко западна Србија X2b 16189C 16193.1C 16223T 16278T 16294T 73G 153G 195C 263G 309.1C 315.1C 
Sb_186 женско јужна Србија H rCRS 263G 309.1C 309.2C 315.1C 
Sb_176* женско источна Србија H   
Sb_177* женско јужна Србија H   
Sb_178* мушко централна Србија H   
Sb_179* женско централна Србија H   
Sb_180* женско источна Србија H   
Sb_184* мушко централна Србија H   
Sb_155* мушко источна Србија H   




















































































































































(GenBank приступни број) 
Sb_2 + -     - -   -               KM096761 
Sb_4 - -     + + - - -             KT697997 
Sb_5 - -     + +   -               KT697998 
Sb_6 - -     - - + -                 
Sb_7 - -     + -   -               KT697999 
Sb_8 - - -   - - - - -     - -   + KM096762 
Sb_9 + +     - -   -                 
Sb_10 - -     + +   -               KT698000 
Sb_11 - -     + -   -               KT698001 
Sb_12 + +     - -   -               KM096763 
Sb_13 - -     - - - - +               
Sb_14 + +     - -   -                 
Sb_16 - -     - -   +                 
Sb_18 + +     - -   -                 
Sb_19 + +     - -   -               KM096765 
Sb_20 + +     - -   -                 
Sb_21 - -     + -   -               KT698002 
Sb_22 - -     + -   -               KT698003 
Sb_23 - -     + +   -               KT698004 
Sb_24 - -     - -   - +               
Sb_25 + +     - -   -               KM096766 
Sb_26 + +     - -   -                 
Sb_27 - -     - -   - +               
Sb_28 + +     - -   -                 
Sb_29 + +     - -   -                 
Sb_30 - -     - -   +                 
Sb_31 + +     - -   -                 
Sb_32 + +     - -   -                 
Sb_33 - -   - - - - - -               
Sb_34 + +     - -   -                 
Sb_35 + +     - -   -                 
Sb_36 - -     - -   -   +             
Sb_37 + +     - -   -                 
Sb_38 + +     - -   -                 
Sb_39 - -     + + - -               KT698005 
Sb_40 + +     - -   -                 
Sb_41 - -     - - + -                 
Sb_42 + +     - -   -                 
Sb_43 + +     - -   -                 
Sb_45 - + +   - -   -               KM096767 
Sb_46 + +     - -   -                 
Sb_47 - + +   - -   -               KM096768 
Sb_48 + +     - -   -                 
Sb_49 - -     - - + -                 
Sb_50 - -     - - + -                 
Sb_51 - -   - - -     -             без приступног броја 
Sb_52 - -     + -                   KT698006 
Sb_53 - -     + -                   KT698007 
Sb_54 + +     -                       
Sb_55 + +     -                       
Sb_56 + +     -                     KM096769 
Sb_57 - -     + +                   KT698008 


















































































































































(GenBank приступни број) 
Sb_59 - + + - -                       
Sb_60 + +     -   -                   
Sb_62 - - -   + -                   KT698010 
Sb_63 + + +   -                       
Sb_64 - -     -   - +                 
Sb_66 - -     + -                   KT698011 
Sb_67 + +     -                     KM096770 
Sb_68 - -     + -                   KT698012 
Sb_69 + +     -                       
Sb_70 + +     -                       
Sb_71 - -     -     +                 
Sb_72 + +     -                       
Sb_73 + +     -                       
Sb_74 - -     -   +                   
Sb_75 + +     -                       
Sb_76 + +     -                       
Sb_77 - -     -     +                 
Sb_78 + +     -                       
Sb_79 + + +   -                       
Sb_80 - -     + +                   KT698013 
Sb_81 + +     -                       
Sb_82 + +     -                       
Sb_83 - -     -     +                 
Sb_84 - -     + -                   KT698014 
Sb_85 - -     - - - -   -     + +   KM096771 
Sb_86 - -     -   +                   
Sb_87 + +     -                       
Sb_88 + +     -                       
Sb_89 - -     + +                   KT698015 
Sb_90 + +   - -     -                 
Sb_91 - -     -   +                   
Sb_92 + -     -                       
Sb_93 - -     + -                   KT698016 
Sb_94 + +     -                       
Sb_95 - -     + -                   KT698017 
Sb_96 - - -   + -                   KT698018 
Sb_97 - + +   -                     KM096772 
Sb_98 - + -   - - - -                 
Sb_99 + +     -   -                   
Sb_100 - - -   + - -     -           KM096773 
Sb_101 - -     -   +                   
Sb_103 - -     + -                   KM096774 
Sb_104 - -     + -                   KT698019 
Sb_105 - + + + -                       
Sb_106 - + +   -                     KM096775 
Sb_107 + +     -   -                   
Sb_108 + +     -                       
Sb_109 - -     + -                   KT698020 
Sb_110 - + + + -                       
Sb_111 + +     -                       
Sb_113 + +     -                     KM096776 
Sb_114 + +     -                       
Sb_115 + +     -                       
Sb_116 - -     -     +                 
Sb_117 - + + - -                 -   KM096777 


















































































































































(GenBank приступни број) 
Sb_120 + +     -                       
Sb_122 + +     -                       
Sb_123 - -     + -                   KT698021 
Sb_124 + +     -                       
Sb_125 + +     -                       
Sb_126 + +     -                       
Sb_127 - -     + -                   KT698022 
Sb_128 - -     + -                   KM096779 
Sb_129 + +     -                       
Sb_130 + +     -     -               KM096780 
Sb_131 + +     -                       
Sb_132 - + + + - -     - - - + -       
Sb_133 + +     -                       
Sb_134 - -     + -                   KT698023 
Sb_135 + -     + -                   KT698024 
Sb_136 + +     -                       
Sb_137 - -     -         +             
Sb_138 - -     + +                   KT698025 
Sb_139 + +     -                       
Sb_140 + +     -                       
Sb_141 - -     -   +                   
Sb_142 + +     -                       
Sb_143 - -   - - - - - - - - + -     без приступног броја 
Sb_144 - -     + -                   KT698026 
Sb_145 - -     + +                   KT698027 
Sb_146 - -     + -                   KT698028 
Sb_147 + +     -                       
Sb_148 - -     + +                   KT698029 
Sb_149 + +     -                       
Sb_150 + +     -                       
Sb_151 - - +   + -                   KM096781 
Sb_152 + +     -                       
Sb_153 + +     -                       
Sb_154 - -     -                       
Sb_157 + +     -                       
Sb_158 + +     -                       
Sb_159 + +     -                       
Sb_161 - -     -   +                   
Sb_162 + +     -                       
Sb_163 - -     -   +                   
Sb_164 + +     -             +         
Sb_166 + -     -             +         
Sb_167 - -     -     +                 
Sb_168 - -     + -                   KT698030 
Sb_169 + +     -                       
Sb_170 - -     + -                   KT698031 
Sb_171 + +     -                       
Sb_172 - -     + - - -               KT698032 
Sb_173 - -     -           +           
Sb_174 - -     -   +                   
Sb_175 + +     -                       
Sb_181 - -     -   +                   
Sb_182 - -     -   +                   
Sb_183 - -     -       +               
Sb_185 - -     -   -   - + -       -   


















































































































































(GenBank приступни број) 
Sb_176 + +     -                       
Sb_177 + +     -                       
Sb_178 + +     -                       
Sb_179 + +     -                       
Sb_180 + +     -                       
Sb_184 + +     -                       






Табела 8.2. Списак популација и величине узорака коришћених за израчунавање параметара генетичке 
разноврсности, процењивање степена генетичке диференцијације (FST) и AMOVA на основу варијабилности 







(16024-16365; 72-340)& Референце 









87 77 77 [117] 
52 55 55 [41] 
 21 21 [56] 









369 369  [104] 
174 165 165 [41] 









63 61 47 [41] 









 22 22 [56] 









125 125 125 [119] 
 97  [104] 









 30 30 [18] 


















319 319 319 [49] 
54 54 54 [55] 









 105  [13] 









 148 148 [50] 









 29 29 [18] 
 45  [24] 
 150 150 [50] 
 72  [29] 
 75 / [75] 
 22  [98] 









201 201 199 [70] 
 159  [10] 
 124 124 [54] 
 325  [67] 
 50  [68] 
 431  [80] 
 103  [82] 









 413 413 [40] 
 404 404 [77] 









 85 85 [77] 
 83  [99] 





























 18  [68] 









49 49 49 [35] 
48 48  [99] 
83 83 83 [108] 
 322  [1] 
 199 199 [7] 
 100 100 [12] 
 387 387 [17] 
 392  [23] 
 61  [34] 
 110 110 [38] 
 124 124 [76] 
 187  [83] 
 50  [106] 









67 67 67 [47] 
49 50 50 [6] 
200 200 200 [64] 
109 100 100 [89] 
213 213 213 [109] 
 100 100 [14] 
 199 199 [33] 
 11  [37] 
 300 300 [93] 


















 598 598 [8] 
 45  [11] 
 110 110 [19] 
 61  [25] 
 230 219 [37] 
 29 29 [94] 









 206 206 [78] 
 33  [98] 









 141  [43] 
 100 100 [90] 
 69  [98] 









 101  [99] 
 28  [101] 
 20  [102] 









 74  [ 53] 
 32  [58] 
 403  [74] 
 29  [98] 









 210  [32] 
226 
 
 33 25 [37] 
 868  [97] 
 71  [99] 
 50 50 [100] 


















 14  [98] 









 23  [99] 



























 216  [81] 
 74  [86] 









 121 121 [66] 
 100 100 [87] 









 82 82 [87] 









 59 59 [87] 









 234  [34] 
 63  [36] 









 155  [83] 
 90  [99] 
 49  [116] 
ŠKO1   308 308   [43] 









 518  [5] 
 145 145 [8] 
 61 61 [20] 
 71  [25] 
 118 118 [26] 
 66  [34] 
 131 82 [37] 
 43  [39] 
 279  [45] 
 198  [60] 
 242  [65] 
 429  [84] 
 95  [91] 
 378 378 [94] 
 92  [103] 


















 307  [59] 
 299 299 [62] 
 32  [102] 
227 
 
 296 296 [110] 
VEL   92 92   [98] 
VLA   175 175   [13] 
∑(N)  7167  31978  16413  
 
N – величина узорка 
*- узорци коришћени за анализе на основу секвенце HVS-I региона (16090-16365) 
# 
- узорци коришћени за анализе на основу секвенце проширеног HVS-I региона (16024-16365) 
&







Табела 8.3. Учесталост мтДНК (под)хаплогрупа различитих субпопулација пет јужнословенских популација које су коришћене у PC анализама чији су резултати приказани на 
Слици 4.1 у поглављу 4.2.1.―PCA – анализа главних компоненти― и Слици 8.1 Прилога. Списак референци је дат на крају Табеле 8.7. 
  (Под)хаплогрупа  
Поп. Реф. H HV HV0а J T U* U1 U2 U3 U4 U5 U6 U7 U8 K I W Xд Nб R0в Mг L Остале N 
BOS1 [69] 47,92 0,69 6,25 6,94 4,86 0,00 1,39 0,00 0,69 5,56 11,81 0,00 0,00 0,00 4,17 2,78 1,39 1,39 0,69 1,39 1,39 0,69 0,00 144 
BOS2 [104] 42,68 6,28 4,60 7,53 3,35 0,00 0,42 0,84 0,84 4,18 8,79 0,42 1,67 0,42 6,69 2,51 3,77 2,09 0,42 2,51 0,00 0,00 0,00 239 
BOS3 [104] 43,08 6,15 6,92 8,46 6,15 0,00 1,54 2,31 0,00 4,62 4,62 0,00 0,00 0,00 9,23 0,77 2,31 0,77 1,54 0,00 1,54 0,00 0,00 130 
BOS4# [2] 52,87 0,38 6,90 8,81 4,98 0,00 0,77 1,53 1,15 1,53 4,21 0,00 0,38 0,00 4,60 1,53 3,07 5,75 0,77 0,00 0,77 0,00 0,00 261 
BOS5# [41] 43,03 1,82 3,03 9,09 7,27 0,00 0,00 1,82 0,61 7,27 5,45 0,00 0,61 0,61 4,85 7,27 0,61 1,21 1,21 0,61 0,61 1,21 1,82 165 
BOS6# [56] 40,54 5,41 12,16 14,86 6,76 0,00 0,00 2,70 0,00 4,05 1,35 0,00 0,00 0,00 5,41 1,35 1,35 1,35 0,00 1,35 0,00 1,35 0,00 74 
MAK1 [27] 41,10 2,74 3,42 7,53 10,96 0,68 0,68 1,37 2,05 3,42 8,90 0,00 0,00 0,00 3,42 1,37 2,74 6,16 0,68 0,68 1,37 0,00 0,68 146 
MAK2 [118] 45,00 0,00 4,50 7,50 9,50 1,00 1,00 3,00 1,00 2,00 8,00 0,00 0,00 0,00 5,00 1,50 4,00 3,00 2,00 1,00 0,50 0,00 0,50 200 
SLO1 [69] 47,12 0,00 6,73 9,62 5,77 0,00 0,00 0,96 1,92 5,77 10,58 0,00 0,00 0,00 3,85 1,92 4,81 0,96 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 104 
SLO2 [120] 38,06 1,49 4,98 11,19 10,70 0,00 1,49 3,48 2,49 2,74 9,70 0,25 0,00 0,00 5,97 0,00 1,24 1,24 1,99 0,00 0,00 0,00 2,99 402 
SLO3# [119] 40,00 1,60 4,80 5,60 13,60 0,00 0,80 0,80 0,80 1,60 8,80 0,00 0,00 0,80 8,00 4,00 0,80 2,40 0,00 0,00 0,00 0,00 5,60 125 
SLO4# [104] 38,14 0,00 4,12 14,43 14,43 0,00 1,03 3,09 1,03 2,06 13,40 0,00 0,00 1,03 5,15 0,00 1,03 1,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 97 
SRB1а [28] 47,48 3,60 2,88 6,47 5,04 0,00 0,72 0,72 1,44 8,63 6,47 0,00 0,72 0,00 7,91 0,00 2,16 1,44 2,16 0,72 0,72 0,72 0,00 139 
SRB1б# [28, 121] 50,00 2,91 2,33 8,14 4,65 0,00 1,16 1,16 1,16 6,98 5,23 0,00 0,58 0,58 6,40 0,58 2,33 1,74 2,33 0,58 0,58 0,58 0,00 172 
SRB2 [117] 42,86 0,00 2,60 9,09 11,69 0,00 0,00 2,60 0,00 2,60 6,49 0,00 0,00 1,30 5,19 2,60 5,19 1,30 2,60 0,00 2,60 0,00 1,30 77 
SRB3 [27] 41,03 0,85 5,13 6,84 5,13 1,71 0,00 1,71 0,85 6,84 9,40 0,00 1,71 0,00 4,27 3,42 3,42 0,00 3,42 0,85 0,00 0,00 3,42 117 
SRB4# [41] 41,82 1,82 3,64 20,00 1,82 0,00 0,00 0,00 1,82 5,45 7,27 0,00 0,00 0,00 5,45 0,00 3,64 0,00 3,64 0,00 3,64 0,00 0,00 55 
HRV1 [104] 45,29 3,07 5,33 9,84 6,15 0,00 1,23 2,66 1,43 2,66 9,22 0,20 0,41 0,41 4,51 2,66 1,84 1,84 0,82 0,00 0,00 0,20 0,20 488 
HRV2 [41] 47,54 1,64 3,28 8,20 8,20 0,00 0,00 0,00 0,00 3,28 8,20 0,00 0,00 0,00 8,20 0,00 4,92 0,00 1,64 0,00 1,64 0,00 3,28 61 
HRV3# [7] 31,71 7,32 2,44 12,20 17,07 0,00 0,00 2,44 4,88 0,00 4,88 0,00 0,00 0,00 7,32 0,00 0,00 2,44 4,88 0,00 2,44 0,00 0,00 41 
                        ∑(N) 3098 
Легенда:  
Поп. – популација 
Реф. – Референца 
Ознаке популација: BOS – босанско-херцеговачка, MAK – македонска, SLO – словеначка, SRB – српска, HRV – хрватска 
N – величина популације 
а
– обухвата хаплогрупу HV0 са V 
б
– обухвата хаплогрупу N без хаплогрупа I, W, X као и ретких хаплогрупа A и Y 
в
 – обухвата хаплогрупу R0 без хаплогрупа H, HV и HV0 
г
 – обухвата хаплогрупу M  укључујући и хаплогрупе D, C, G и Z 
д
 – обухвата подхаплогрупе  X2b и X2c од чега већину чине хаплотипови подхаплогрупе X2b 
Остале – обухвата хаплогрупе које су према литературним подацима окарактерисане као ретке: A, Y, B, F, JT и R (без R0, U, J и T) 






Taбела 8.4. Учесталост мтДНК (под)хаплогрупа код 20 одабраних европских популација које су коришћене у PC анализама чији су резултати приказани на Сликама 4.2 и 4.3 у 
поглављу 4.2.1.―PCA – анализа главних компоненти―. Списак референци је дат на крају Табеле 8.7. 
Поп. Реф. 
(Под)хаплогрупа 
H HV HV0а J T U* U1 U2 U3 U4 U5 U6 U7 U8 K I W Xд Nб R0в Mг L Остале N 
ALB [9] 52,38 4,76 2,38 7,14 7,14 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 14,29 0,00 0,00 0,00 2,38 4,76 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 2,38 2,38 42 
AUS [15] 43,59 0,37 2,20 8,79 13,19 1,10 0,73 2,20 1,10 4,76 9,16 0,00 0,00 0,00 8,42 0,37 1,47 1,47 0,73 0,00 0,37 0,00 0,00 273 
BEL [57] 37,08 2,62 6,74 5,62 10,86 0,00 0,00 1,50 2,25 3,75 12,36 0,00 0,37 0,00 3,75 2,62 3,37 1,12 3,37 0,00 2,62 0,00 0,00 267 
BOS [27, 69] 46,26 4,22 5,57 7,49 4,22 1,54 0,77 0,96 0,19 3,84 8,45 0,00 0,77 0,00 5,95 2,11 2,69 1,54 0,77 1,34 0,77 0,19 0,38 521 
BUG [51] 41,90 3,80 3,70 7,90 10,60 0,00 1,40 1,40 1,87 3,86 6,67 0,00 0,47 0,47 5,90 1,20 2,80 2,10 1,80 0,50 0,94 0,35 0,35 855 
ČEH [72] 44,13 1,68 2,23 11,73 12,29 0,00 0,00 0,56 2,23 2,79 8,38 0,00 0,00 0,56 3,91 2,79 0,56 1,68 2,23 0,00 1,68 0,00 0,56 179 
GRK [49, 99] 41,22 1,58 2,48 11,49 7,43 0,45 2,03 0,45 3,38 4,05 5,63 0,45 0,45 0,00 4,73 2,93 2,25 4,28 1,13 2,03 1,35 0,00 0,23 444 
HRV [27] 45,31 0,80 4,29 9,65 8,04 1,07 0,54 1,61 1,07 2,14 11,26 0,27 0,27 0,27 4,29 1,88 2,68 1,61 0,80 0,54 0,80 0,27 0,54 373 
ITA [79, 112] 39,31 4,32 3,89 8,21 14,69 0,43 0,86 0,22 2,16 1,30 4,75 0,22 0,22 0,65 9,29 1,73 0,86 3,02 1,30 0,65 0,86 0,43 0,65 463 
MAĐ [48, 111] 39,74 1,28 4,49 9,29 12,50 1,28 0,32 0,96 0,64 3,21 7,05 0,64 0,32 0,32 5,77 2,56 4,17 0,64 0,32 0,32 1,28 0,96 1,92 312 
MAK [13, 27, 118] 43,60 1,31 3,92 7,31 10,70 1,31 1,04 2,09 1,31 2,87 7,83 0,00 0,00 0,00 4,44 1,31 3,39 3,92 1,57 0,78 0,78 0,00 0,52 383 
NEM [14, 109] 41,21 0,64 2,88 10,22 12,78 0,00 0,32 0,64 1,60 3,83 9,58 0,00 0,32 0,00 7,03 2,24 2,24 1,28 0,32 0,00 0,32 0,00 2,56 313 
POL [40, 70] 43,70 0,94 4,95 7,77 9,54 0,12 0,24 1,30 0,71 5,06 10,48 0,00 0,12 0,82 3,89 2,00 3,65 1,88 0,94 0,12 1,18 0,12 0,47 849 
RUM [13, 99] 38,07 2,03 4,06 11,67 11,17 1,52 0,00 1,02 1,52 2,54 8,12 0,00 0,00 0,00 5,58 0,51 3,55 3,05 1,01 3,05 0,00 0,00 1,52 197 
RUS [40, 68, 70] 41,42 3,43 5,64 7,35 10,54 0,25 0,49 1,23 0,74 2,21 10,78 0,00 0,25 1,23 2,45 2,21 1,96 2,45 0,74 0,49 2,70 0,00 1,47 408 
SLK [71] 45,41 2,90 3,86 9,18 10,63 0,00 0,48 0,97 0,00 5,31 7,73 0,00 0,48 0,00 1,45 4,83 2,90 1,45 0,48 0,00 0,97 0,97 0,00 207 
SLO [69, 119] 43,23 0,87 5,68 7,42 10,04 0,00 0,44 0,87 1,31 3,49 9,61 0,00 0,00 0,44 6,11 3,06 2,62 1,75 0,00 0,00 0,00 0,00 3,06 229 
SRB [27, 28, 117, 121] 44,31 1,75 3,50 7,29 6,41 0,58 0,29 1,46 0,87 6,41 7,29 0,00 0,87 0,00 5,83 1,75 3,79 1,17 2,62 0,58 0,29 0,29 2,62 343 
TUR [75, 99] 28,33 4,10 0,68 9,56 9,22 11,60 3,07 1,37 6,14 1,37 0,68 0,00 0,34 0,00 5,46 2,05 2,39 2,05 1,02 0,68 5,46 2,05 2,39 293 
UKR [68, 77] 39,55 1,69 6,21 7,91 9,60 0,00 0,00 1,69 1,13 5,08 12,43 0,00 0,00 0,56 5,08 2,26 2,82 1,69 0,00 0,00 1,69 0,00 0,56 177 
                        ∑(N) 7128 










Табела 8.5. Учесталост мтДНК (под)хаплогрупа код 42 европске популације које су коришћене у PC анализи чији су резултати приказани на Слици 4.4 у поглављу 4.2.1.―PCA – 
анализа главних компоненти―. Списак референци је дат на крају Табеле 8.7. 
Поп. Реф. 
(Под)хаплогрупа 
H HV HV0а J T U* U1 U2 U3 U4 U5 U6 U7 U8 K I W Xд Nб R0в Mг L Остале N 
ALB [9, 50, 56] 47,60 2,40 3,37 7,21 7,21 0,00 0,96 0,00 0,96 4,81 5,77 0,00 0,00 0,00 4,33 3,37 5,77 1,92 0,00 1,92 0,96 0,48 0,96 208 
AUS [15, 85] 43,97 0,54 1,88 9,12 12,33 0,80 0,80 1,88 1,07 4,56 8,85 0,00 0,00 0,27 8,04 1,34 1,34 1,34 0,54 0,27 0,54 0,00 0,54 373 
BAS [3, 8, 11, 19, 25, 37, 94, 99] 48,60 1,27 8,48 7,72 6,70 0,25 0,00 0,68 0,17 0,85 15,35 0,25 0,08 0,59 4,33 0,59 0,68 2,21 0,25 0,08 0,17 0,25 0,42 1179 
BEL [10, 57] 37,88 3,06 6,41 5,29 10,31 4,46 0,00 1,11 1,67 2,79 11,42 0,00 0,28 0,00 3,34 2,51 2,79 1,11 2,79 0,00 2,51 0,00 0,28 359 
BOS [2, 41, 56, 69, 104] 46,00 3,16 6,02 8,69 5,23 0,00 0,69 1,38 0,69 4,24 6,42 0,10 0,59 0,20 5,73 2,76 2,37 2,57 0,79 0,99 0,69 0,39 0,30 1013 
BUG [18, 51, 99] 41,77 3,71 3,51 7,63 10,54 0,20 1,31 1,20 2,11 3,82 7,03 0,00 0,70 0,40 5,92 1,41 2,51 2,11 1,61 0,60 1,10 0,40 0,40 996 
ČEH [72, 77, 99, 113, 115] 42,16 2,03 4,19 9,86 10,68 4,46 0,00 0,68 1,08 1,49 9,05 0,00 0,27 0,41 4,05 2,30 1,35 1,22 0,68 0,00 1,62 0,14 2,30 740 
DAN [63, 78, 98, 99] 45,94 0,53 4,41 10,16 9,98 0,00 0,04 1,83 0,89 2,81 7,93 0,09 0,13 0,40 7,53 2,67 1,47 1,47 0,45 0,00 0,13 0,22 0,89 2244 
ENG [37, 43, 90, 98, 99] 54,68 0,00 3,51 13,45 6,73 0,00 0,00 0,58 0,88 2,05 7,02 0,00 0,00 0,29 6,14 2,05 0,88 0,88 0,29 0,00 0,00 0,29 0,29 342 
EST [59, 99, 101, 102, 107] 46,32 0,79 1,05 9,21 10,00 0,79 0,00 0,79 0,53 5,79 12,89 0,00 0,00 0,79 2,11 1,32 3,42 0,79 1,32 0,00 0,79 0,00 1,32 380 
FIN [42, 53, 58, 74, 98, 101] 40,74 0,38 5,58 5,08 4,06 1,40 0,13 0,51 0,00 1,14 21,57 0,00 0,38 0,38 4,06 3,55 7,23 1,27 0,51 0,00 1,27 0,00 0,76 788 
FRA [8, 32, 37, 97, 99, 100] 43,37 1,86 5,73 7,46 8,53 0,29 0,07 1,51 1,00 2,44 9,39 0,22 0,07 0,72 8,96 1,86 1,79 1,29 0,86 0,43 0,50 0,79 0,86 1395 
GRK [13, 49, 55, 99] 41,68 1,91 2,10 10,90 8,22 0,38 1,72 0,76 2,87 3,44 5,16 0,38 0,38 0,00 4,97 2,87 2,29 3,82 1,34 1,72 1,72 0,00 1,34 523 
HOL [22] 41,18 0,44 3,38 10,74 11,62 0,00 0,00 0,59 0,74 2,79 8,97 0,00 0,15 0,59 11,76 1,62 1,91 0,29 0,15 0,15 0,29 0,29 2,35 680 
HRV [7, 41, 56, 104] 44,99 3,12 4,93 9,69 7,06 0,00 1,15 2,30 1,48 2,46 8,87 0,16 0,33 0,33 5,09 2,13 1,97 1,64 1,31 0,00 0,33 0,16 0,49 609 
IRS [73, 99] 44,19 1,33 5,65 10,96 7,31 0,33 0,00 1,33 1,00 1,33 8,31 0,00 0,00 0,00 11,96 2,99 2,33 0,66 0,00 0,00 0,33 0,00 0,00 301 
ISL [44, 98, 101] 41,83 4,92 1,79 14,32 10,51 0,00 0,00 0,00 2,24 2,46 7,61 0,00 0,00 0,00 7,16 4,47 0,22 1,57 0,00 0,00 0,67 0,22 0,00 447 
ITA [1, 7,12, 17, 23, 34, 35, 38, 76, 79, 83, 99, 106,108, 112] 40,74 3,46 3,64 8,07 12,49 0,11 1,04 1,71 2,45 1,71 5,95 0,48 0,56 0,33 6,99 1,60 1,90 2,38 1,26 0,78 0,74 0,74 0,86 2690 
ITA1 [12, 17, 23, 79, 106, 112] 43,24 2,56 3,41 7,99 14,27 0,00 0,75 0,96 1,92 1,81 7,03 0,11 0,11 0,32 6,71 1,60 1,28 2,13 1,06 0,53 0,64 0,43 1,17 939 
ITA2 [1, 7, 17, 34, 35, 38, 76, 99, 108, 112] 41,06 3,90 4,55 6,91 10,89 0,16 1,22 2,20 2,76 1,30 5,93 0,49 1,14 0,49 6,91 1,22 2,03 2,60 0,89 0,98 0,98 0,89 0,49 1230 
ITA3 [7, 17, 83] 35,51 4,03 1,92 10,94 13,05 0,19 1,15 1,92 2,69 2,50 4,03 1,15 0,00 0,00 7,68 2,50 2,69 2,30 2,50 0,77 0,38 0,96 1,15 521 
KOR [34, 99, 114] 57,38 2,46 2,46 7,38 8,20 0,00 0,00 0,82 0,00 0,82 5,74 0,00 0,00 1,64 8,20 1,64 0,00 0,00 1,64 0,00 1,64 0,00 0,00 122 
LET [59, 92] 41,89 1,69 2,66 6,05 9,20 0,97 0,00 3,63 2,18 9,20 10,17 0,00 0,00 0,00 2,42 4,60 4,12 0,24 0,00 0,00 0,48 0,00 0,48 413 
LIT [52, 59] 46,94 0,58 6,12 6,41 10,20 1,17 0,00 0,00 1,17 3,79 10,79 0,00 0,00 0,58 1,75 3,21 2,04 0,58 2,33 0,00 0,87 0,00 1,46 343 
MAĐ [48, 111] 39,74 1,28 4,49 9,29 12,50 1,28 0,32 0,96 0,64 3,21 7,05 0,64 0,32 0,32 5,77 2,56 4,17 0,64 0,64 0,32 1,28 0,64 1,92 312 
MAK [13, 27, 56, 118] 43,95 1,23 3,70 7,65 10,12 1,23 1,23 1,98 1,23 3,21 7,65 0,00 0,00 0,00 4,69 1,23 3,46 3,70 1,48 0,99 0,74 0,00 0,49 405 
NEM [6, 14, 33, 37, 47, 64, 89, 93, 98, 99, 109] 46,04 0,50 3,93 9,14 10,14 0,50 0,29 0,71 1,43 3,07 8,21 0,00 0,14 0,29 6,07 2,36 2,00 1,71 0,36 0,07 1,00 0,14 1,93 1401 
NOR [43, 81, 86, 99] 48,33 0,48 4,13 10,33 9,06 0,32 0,16 0,00 1,27 2,70 11,76 0,00 0,00 0,32 5,72 1,91 1,43 0,48 0,95 0,00 0,16 0,32 0,16 629 
POL [40, 70, 77, 99] 42,71 1,01 4,42 8,84 10,00 0,08 0,47 1,09 0,93 4,81 11,09 0,00 0,16 0,78 3,95 1,86 3,26 1,71 1,01 0,08 1,01 0,31 0,47 1290 
POR [16, 25, 39, 66, 87, 88, 94, 98] 44,35 0,31 5,58 6,89 9,43 0,68 0,00 1,36 0,87 1,55 6,95 1,99 0,06 0,00 5,52 1,80 1,99 1,43 0,74 0,31 0,81 6,70 0,68 1612 
POR1 [39, 66, 87, 94] 43,70 0,41 7,11 6,91 10,37 0,81 0,00 0,81 1,42 1,22 7,52 2,64 0,00 0,00 3,66 2,03 2,64 0,61 1,42 0,81 1,02 4,07 0,81 492 
POR2 [39, 87, 94] 46,51 0,00 5,12 8,84 9,77 1,40 0,00 1,40 0,47 1,40 4,65 1,40 0,00 0,00 8,37 0,47 0,93 2,33 0,47 0,00 0,47 5,58 0,47 215 
POR3 [39, 87, 88] 45,21 0,00 4,17 7,08 8,54 0,21 0,00 1,46 0,21 1,46 6,88 0,83 0,21 0,00 6,46 2,50 1,46 2,29 0,42 0,00 0,42 10,21 0,00 480 
RUM [13, 46, 99] 43,69 1,54 4,92 9,54 9,23 0,92 0,00 0,92 0,92 3,69 8,00 0,00 0,00 0,31 5,54 0,31 4,31 2,15 0,62 1,85 0,31 0,00 1,23 325 
RUS [10, 40, 54, 67, 68, 70, 80, 82, 99] 40,51 2,16 4,06 8,44 10,10 0,70 0,38 1,08 0,76 4,19 10,48 0,06 0,25 0,83 4,19 2,16 2,03 1,46 1,08 0,57 2,41 0,32 1,78 1575 
SAR [30, 34, 36, 99] 45,81 1,63 3,49 9,77 10,93 0,00 2,79 0,00 1,40 0,47 8,60 1,40 0,00 0,00 5,81 2,09 0,23 1,40 0,47 1,16 0,93 1,40 0,23 430 
SLK [61, 71] 43,20 1,72 3,27 8,61 9,47 0,34 0,52 0,86 0,86 5,51 10,84 0,00 0,17 0,52 3,79 2,93 2,07 1,20 0,69 0,17 2,41 0,34 0,52 581 
SLO [69, 104, 119] 41,72 0,61 5,21 9,51 11,35 0,00 0,61 1,53 1,23 3,07 10,74 0,00 0,00 0,61 5,83 2,15 2,15 1,53 0,00 0,00 0,00 0,00 2,15 326 
SIC [17, 83, 99, 116] 41,55 4,29 4,56 7,51 11,80 0,00 1,07 0,54 1,61 0,80 3,49 0,54 1,07 0,27 7,51 1,34 1,34 3,22 3,75 0,54 1,34 1,88 0,00 373 
SRB [27, 28,41, 56, 117, 121] 44,34 1,58 4,07 9,50 5,66 0,45 0,45 1,58 0,90 6,11 6,79 0,00 0,68 0,45 5,43 1,58 3,39 0,90 2,94 0,45 1,13 0,45 1,13 442 
ŠKO [43] 42,25 0,25 3,42 14,08 10,25 0,00 0,33 0,67 1,50 1,92 7,33 0,00 0,08 0,25 8,75 4,83 1,08 2,33 0,42 0,00 0,25 0,00 0,00 1200 
ŠKO1 [43] 36,04 0,00 3,25 14,61 14,61 0,00 0,65 0,65 1,95 1,62 8,44 0,00 0,00 0,32 9,09 4,55 1,62 1,95 0,65 0,00 0,00 0,00 0,00 308 
ŠKO2 [43] 44,39 0,34 3,48 13,90 8,74 0,00 0,22 0,67 1,35 2,02 6,95 0,00 0,11 0,22 8,63 4,93 0,90 2,47 0,34 0,00 0,34 0,00 0,00 892 
ŠPA [4, 5, 8, 20, 25, 26, 34, 37, 39, 45, 60, 65, 84, 91, 94, 103] 45,57 1,08 7,42 7,86 7,86 0,53 0,09 1,20 0,99 1,81 8,77 1,49 0,06 0,38 5,96 1,26 1,26 1,37 0,61 0,38 0,79 2,34 0,91 3421 
ŠPA1 [4, 5, 20, 25, 26, 37, 39, 45, 60, 65, 84, 91, 103] 45,11 1,42 8,24 8,48 8,07 0,69 0,04 1,26 0,77 1,87 8,72 1,10 0,04 0,49 5,56 1,38 1,18 1,18 0,53 0,32 0,65 1,95 0,97 2465 
ŠPA2 [25, 34, 60, 91] 43,74 0,00 6,17 7,05 6,70 0,18 0,18 1,23 1,59 1,59 8,64 3,35 0,18 0,00 7,58 0,88 2,29 1,59 0,88 0,53 1,41 4,23 0,00 567 
ŠVA [31, 96] 49,12 0,44 4,82 11,40 12,28 0,00 0,00 0,88 0,88 3,07 7,02 0,00 0,00 0,00 5,26 0,88 1,75 0,44 0,44 0,00 0,44 0,44 0,44 228 
ŠVE [53, 59, 62, 102, 110] 43,66 0,62 5,41 7,38 9,15 0,94 0,42 0,83 0,62 3,22 11,75 0,00 0,21 0,42 7,59 2,60 1,77 1,25 0,00 0,10 0,73 0,42 0,94 962 
TUR [18, 24, 29, 50, 75, 98, 99, 105] 37,18 4,51 0,90 8,84 8,48 0,72 2,71 1,26 3,43 2,89 4,87 0,00 0,36 0,54 5,23 1,99 2,71 2,35 1,99 0,54 3,61 1,08 3,79 554 
UKR [68, 77, 95] 38,65 2,81 5,23 8,16 11,35 0,00 0,00 1,53 1,02 5,61 10,46 0,00 0,00 0,26 4,97 2,81 2,68 1,40 1,02 0,13 1,28 0,13 0,51 784 
VEL [98] 57,61 2,17 4,35 15,22 4,35 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 4,35 0,00 0,00 0,00 7,61 3,26 0,00 1,09 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 92 
VLA [13] 45,14 1,14 3,43 6,29 16,57 0,00 1,14 0,00 1,71 2,29 10,86 0,00 0,00 0,00 5,71 0,57 1,14 2,29 0,57 0,00 0,00 0,00 1,14 175 
Легенда: Сивом бојом обележене су субпопулације појединих популација. Ознаке популација су идентичне оним на Сликама 4.2. и 4.4. у поглављу 4.2.1. „PCA – анализа главних компоненти―. ∑(N) 33262 
231 
 
Табела 8.6. Списак HVS-I хаплотипова обједињеног узорка српске популације који су приватни или заједнички за српску и остале европске популације добијен на основу анализе 
секвенце HVS-I региона (16024-16365). Инсерције и делеције на позицијама 16180-16193 и 303-315 (обележено у italic форми) су искључене из ове анализе. Приказане су и 
процентуалне заступљености хаплотипова који су заједнички за српску и појединачне европске популације или популације груписане на основу поделе Европе на регионе, поделе 
јужне Европе на полуострва и припадности популација одређеној језичкој породици. Списак референци је дат на крају Табеле 8.7. 

















































































































































































































































































































































































































































[28, 121] 16174T 16362C D +  +                  
[28, 121] rCRS H + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
[28, 121] 16129A H + + +       +  +  + + + + + + + 
[28, 121] 16189C 16193.1C 16193.2C H + + +    + + + + + + + + + + + + + + 
[28, 121] 16311C H/HV + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
[28, 121] 16209C H +       +  +   +  +   + +  
[28, 121] 16293G H + + + +     + +     + +  + + + 
[28, 121] 16362C H/H6 + + +  +   + + +  + +  + + + + + + 
[28, 121] 16093C 16129A H                +   + + 
[28, 121] 16293C H +       + +   +         
[28, 121] 16080G H +  +                  
[28, 121] 16162G 16368C H         +            
[28, 121] 16093C H + + +    +  + +     + + + + + + 
[28, 121] 16184T H +           +  + +   + +  
[28, 121] 16185T H                  + +  
[28, 121] 16240G H  +         +    + +  + +  
[28, 121] 16042A 16288C H  +                   
[28, 121] 16189C 16193.1C 16255A H                     
[28, 121] 16051G 16312G H + + +        +          
[28, 121] 16147T 16189C 16193.1C 16193.2C H               +      
[28, 121] 16241G 16266T 16311C H                     
[28, 121] 16301T 16311C H11                     
[28, 121] 16092C 16293G 16311C H11a + + +      +  + + +  +      
[28, 121] 16287T H12 + +  +  + +  +  + + +  +    +  
[28, 121] 16153A 16189C 16193.1C 16356C 16362C H1b                     
[28, 121] 16189C 16193.1C 16356C 16362C H1b + + +     + + +     +   + + + 
[28, 121] 16183C 16189C 16311C 16356C H1b                     
[28, 121] 16188T 16209C H1o                     
[28, 121] 16354T H2a1 + + + +  + + + + +  +   +  + + + + 
[28, 121] 16304C 16390A H5 +              +      
[28, 121] 16304C H5 + + + + + + + + + + + + +  + + + + + + 
[28, 121] 16183C 16189C 16193.1C 16304C H5               +    +  
[28, 121] 16189C 16193.1C 16304C H5 +  +    +   +     +  +    
[28, 121] 16294T 16304C H5 + +  +     + + +  +  +    +  
[28, 121] 16166C 16304C H5 +                    
[28, 121] 16092C 16201T 16304C H5                     
[28, 121] 16288C 16362C H8 + + +       + +    +  +  +  
[28, 121] 16168T H9a + +   +    +   +   +    +  
[28, 121] 16298C 16311C HV0  +     +  + + +  +  +  + + + + 
[28, 121] 16217C 16243C 16261T HV2 +  +                  
[28, 121] 16129A 16148T 16223T I5 + +   +  + +       + +     
[28, 121] 16069T 16126C 16145A 16222T J1b + +     +              
[28, 121] 16069T 16126C 16145A 16172C 16261T J1b1 + + +    +  +   +         
[28, 121] 16069T 16126C 16145A 16222T 16234T J1b2/J                     
[28, 121] 16069T 16126C J1c + + + +    + + + + +  + + + + + + + 
[28, 121] 16069T 16126C 16224C J1c  +   +     +     +  +    
[28, 121] 16069T 16111T 16126C J1c               +      



















































































































































































































































































































































































































































[28, 121] 16069T 16126C 16231C J2               +      
[28, 121] 16069T 16126C 16193T J2b  + +       +     +  +  +  
[28, 121] 16224C 16304C 16311C K +      +        +  + + +  
[28, 121] 16224C 16311C K + + +  + + + + + + + + + + + + + + + + 
[28, 121] 16093C 16224C 16311C K1a* + + + +  +  + + +  + + + + + + + + + 
[28, 121] 16093C 16224C 16311C 16354T K1a*  +              +     
[28, 121] 16189C 16192T 16218T 16247G 16278T 16294T 16309G 16390A L2a1k                     
[28, 121] 16147A 16172C 16223T 16248T 16320T 16355T N1a + + +                  
[28, 121] 16145A 16176G 16223T 16244A 16390A N1b  +       +            
[28, 121] 16145A 16176A 16223T 16241G 16390A N1b  +       +   +   +      
[28, 121] 16126C 16248T 16355T 16362C R0a1a                     
[28, 121] 16126C 16260T 16294T 16355T T                      
[28, 121] 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T 16298C T1                     
[28, 121] 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T1 + + + + + +  + + + + + +  + + + + + + 
[28, 121] 16126C 16294T 16296T T2 + + + +      +  + +  + + +  + + 
[28, 121] 16093C 16126C 16294T 16296T 16304C T2b               +   + +  
[28, 121] 16126C 16294T 16296T 16304C T2b + + + + +  +  + + + +  + + + + + + + 
[28, 121] 16129A 16179T 16182C 16183C 16189C 16249C 16274A U1a          +           
[28, 121] 16051G 16129C 16182C 16183C 16189C 16362C U2e  +             +    +  
[28, 121] 16051G 16129C 16189C 16256T U2e  + + +      +         +  
[28, 121] 16189C 16343G 16390A U3a                     
[28, 121] 16343G 16390A U3a +  +     +  +  +   +   + +  
[28, 121] 16201T 16293C 16356C U4                     
[28, 121] 16356C U4 + + +      + + + + +  + + + + + + 
[28, 121] 16356C 16362C U4 + + +      +   +   +     + 
[28, 121] 16278T U4a2/H + + +       +  +   +  + + + + 
[28, 121] 16192T U4a2/H + + +            + + + + + + 
[28, 121] 16051G 16179T 16239T 16356C 16362C U4c1                     
[28, 121] 16051G 16179T 16356C 16362C U4c1 +         + + +   +      
[28, 121] 16179T 16356C U4c1 + + +     + + + + + +  +   + + + 
[28, 121] 16136C 16192T 16256T 16270T 16311C U5a                     
[28, 121] 16192T 16256T 16270T U5a + + +    + +  + + +   + +  + + + 
[28, 121] 16136C 16192T 16256T 16270T U5a   +  +                
[28, 121] 16256T 16270T 16399G U5a1 + + +      + + + +   +  + + + + 
[28, 121] 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1 + +        +  +   +    +  
[28, 121] 16192T 16270T U5b +  +  +     +    + +  + + + + 
[28, 121] 16186T 16189C 16270T 16293G U5b1b +                    
[28, 121] 16192T 16270T 16304C U5b3 + +  +   + +       +   + + + 
[28, 121] 16293G 16318T U7                     
[28, 121] 16146G 16243C 16342C U8a1                     
[28, 121] 16162G 16298C V  +    +               
[28, 121] 16234T 16298C V +                  +  
[28, 121] 16223T 16292T 16311C W +  +    + + +         + +  
[28, 121] 16172C 16223T 16231C 16292T W3’5  +        + + + +        
[28, 121] 16223T 16292T W3'5 + + + + +   +  + +    + +  + + + 
[28, 121] 16189C 16223T 16278T X2b + + +      +  + +   + + + + + + 
[28, 121] 16189C 16192T 16223T 16278T 16292T X2b  +       +      +    +  
[28, 121] 16189C 16193.1C 16223T 16278T 16294T X2b +  +                +  
[41] 16174T D/H + + +            +   +   
[41] 16142T 16325C H +  +     +             
[41] 16188T H + +          + +  +  +  + + 
[41] 16274A H  + +      + +     + + + + +  
[41] 16048A 16261T 16270T H1ba                     
[41] 16311C 16390A H11         +            
[41] 16293G 16311C H11a + + +   + + + +  + +  + +  + + +  



















































































































































































































































































































































































































































[41] 16256T 16352C H14a +   +       +    +  +  +  
[41] 16271C 16311C H1n +              +      
[41] 16093C 16260T 16311C H3v +  +    +              
[41] 16224C 16362C H6 +  +                  
[41] 16298C HV0 + + + + + + +  + +  +  + + + + + + + 
[41] 16221T HV4a + + +  +     + + +  + +   + + + 
[41] 16063C 16069T 16126C 16342C J          +           
[41] 16069T 16126C 16261T J + +   +   + + + + + +  +   + +  
[41] 16069T 16126C 16261T 16286T J                     
[41] 16069T 16126C 16145A 16172C 16222T 16261T J1b1a1 + + +      + +  +   +  + + +  
[41] 16069T 16093C 16126C J1c +  +    +  +        +  +  
[41] 16126C J1c/U4a2a   +            + +  + + + 
[41] 16063C 16126C 16348T J1c3f                     
[41] 16069T 16126C 16148T 16193T J2b +  +            +      
[41] 16069T 16126C 16193T 16319A  J2b1c1                     
[41] 16093C 16224C 16266T 16270T 16311C K1a4a1a                     
[41] 16093C 16224C 16311C 16362C K1a5a +  +                  
[41] 16129A 16224C 16301T 16311C K2b1b + + +     + +            
[41] 16147A 16172C 16223T 16248T 16304C 16320T 16355T N1a1a1a                     
[41] 16261T 16343G U3 +          +          
[41] 16136C 16192T 16256T 16270T 16287T U5a                     
[41] 16192T 16256T 16260T 16270T 16291T 16399G  U5a1b1                     
[41] 16114A 16192T 16256T 16270T 16294T U5a2a +  + +      +  + +    + + +  
[41] 16066G 16129A 16145A 16223T 16292T W1h          +           
[56] 16093C 16172C 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1 +                    
[56] 16179T 16356C 16362C U4c1a                     
[56] 16184T 16298C V1a2                     
[56] 16126C 16189C 16223T 16264T 16270T 16274A 16278T 16293G 16311C 16362C L1b                     
[56] 16051G 16129C 16189C 16362C U2e2a +  +  +          +   + + + 
[56] 16126C 16163G 16189C 16294T T1a1*   +            +      
[56] 16193T 16223T 16292T W1c + +       +  +    +      
[117] 16060C 16131C 16304C H                     
[117] 16092C 16213A 16256T 16293G 16311C H                     
[117] 16092C 16293G 16301T 16311C H +  +                  
[117] 16093C 16304C 16327T 16363G H                     
[117] 16162G 16209C 16248T H                     
[117] 16183C 16189C 16266T H                     
[117] 16209C 16278T 16293G 16311C H   +                  
[117] 16221T 16260T H                     
[117] 16239T H + + +       +     + +   + + 
[117] 16269G 16304C H                     
[117] 16291T H  +         +   + +   + + + 
[117] 16357d H                     
[117] 16129A 16223T 16311C I               +  +    
[117] 16069T 16126C 16176T 16193T 16292T J                     
[117] 16071T 16224C 16311C K               +      
[117] 16129A 16192T 16224C 16301T 16311C K                     
[117] 16126C 16181G 16294T T               +  +    
[117] 16126C 16270T 16294T 16304C T                     
[117] 16126C 16294T 16296T 16304C 16352C T                     
[117] 16126C 16294T 16304C T  + +   +   + +  +   + + + + + + 
[117] 16129C 16183C 16189C U2                     
[117] 16051C 16179T 16356C 16362C U4                     
[117] 16192T 16256T 16270T 16291T U5                     
[117] 16065.1T 16144C 16189C 16270T U5                     



















































































































































































































































































































































































































































[117] 16093C 16223T 16292T W  +                   
[117] 16184A 16189C 16223T 16278T X                     
[117] 16147G 16172C 16223T 16248T 16355T N1a + + +         +         
[117] 16145A 16176G 16223T 16244A N1b                     
[117] 16071T 16086C 16172C 16187T 16189C 16217C 16223T B4                     
[117] 16129A 16182C 16183C 16189C 16234T U8b1a1                     
[117] 16174T 16207G 16358G 16362C D4h1                     
[117] 16174T 16358G D4h1                     
[117] 16183G 16354T U4a2a                     
   
Величина 
узорка 
784 996 568 81 132 119 96 119 259 728 208 523 175 122 2575 430 374 1186 3187 1178 
                       
 
Број дељених хаплотипова са обједињеним узорком српске 
популације (170 хаплотипова)  81 69 66 18 18 12 22 25 44 47 32 42 21 14 76 28 37 46 65 37 
 Проценат дељених хаплотипова са српском популацијом  47,65 40,59 38,82 10,59 10,59 7,06 12,94 14,71 25,88 27,65 18,82 24,71 12,35 8,24 44,71 16,47 21,76 27,06 38,24 21,76 
 
Табела 8.6. Наставак 
































































































































































































































































































































































[28, 121] 16174T 16362C D     +                
[28, 121] rCRS H + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
[28, 121] 16129A H + + + + + + + + + + + + + + + + + + +  
[28, 121] 16189C 16193.1C 16193.2C H  + + + + + + + + + + + + + + + + + +  
[28, 121] 16311C H/HV + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
[28, 121] 16209C H   + + + + +   + +  + + + + + + + + 
[28, 121] 16293G H +  +  +  +  + + +    + +  + +  
[28, 121] 16362C H/H6 + + + + + + + + + + + + + + + + + + +  
[28, 121] 16093C 16129A H               +  +  +  
[28, 121] 16293C H                     
[28, 121] 16080G H       +   +           
[28, 121] 16162G 16368C H                     
[28, 121] 16093C H + + + + + + + + + + + + + + +  + + +  
[28, 121] 16184T H     +     + +    + + + +   
[28, 121] 16185T H                     
[28, 121] 16240G H               +      
[28, 121] 16042A 16288C H  +  +  +               
[28, 121] 16189C 16193.1C 16255A H                     
[28, 121] 16051G 16312G H  +         +          
[28, 121] 16147T 16189C 16193.1C 16193.2C H                     
[28, 121] 16241G 16266T 16311C H                     
[28, 121] 16301T 16311C H11             +        
[28, 121] 16092C 16293G 16311C H11a  +         +   +       
[28, 121] 16287T H12 + + +     +       +      
[28, 121] 16153A 16189C 16193.1C 16356C 16362C H1b                     
[28, 121] 16189C 16193.1C 16356C 16362C H1b + + + + + + +  + + + +   +  +  +  
[28, 121] 16183C 16189C 16311C 16356C H1b                     
[28, 121] 16188T 16209C H1o                     
[28, 121] 16354T H2a1 + + + + + + + + + + + + + + + +  + +  


































































































































































































































































































































































[28, 121] 16304C H5 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
[28, 121] 16183C 16189C 16193.1C 16304C H5                     
[28, 121] 16189C 16193.1C 16304C H5  +    +               
[28, 121] 16294T 16304C H5 + + + + +  +   +     +      
[28, 121] 16166C 16304C H5                     
[28, 121] 16092C 16201T 16304C H5                     
[28, 121] 16288C 16362C H8   + +          + +      
[28, 121] 16168T H9a   + +   +   + + +   +      
[28, 121] 16298C 16311C HV0 + + + + +  +   + +    + +     
[28, 121] 16217C 16243C 16261T HV2                     
[28, 121] 16129A 16148T 16223T I5a                     
[28, 121] 16069T 16126C 16145A 16222T J1b                     
[28, 121] 16069T 16126C 16145A 16172C 16261T J1b1 + +  + +  +  + + +   + +      
[28, 121] 16069T 16126C 16145A 16222T 16234T J1b2/J                     
[28, 121] 16069T 16126C J1c + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
[28, 121] 16069T 16126C 16224C J1c  +         +          
[28, 121] 16069T 16111T 16126C J1c  +     +            +  
[28, 121] 16069T 16126C 16366T J1c2     +  + +  +        + +  
[28, 121] 16069T 16126C 16231C J2                +  +   
[28, 121] 16069T 16126C 16193T J2b  + +  + + +        +  + + +  
[28, 121] 16224C 16304C 16311C K  +   +         +       
[28, 121] 16224C 16311C K + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
[28, 121] 16093C 16224C 16311C K1a* + + + + + + + + + + +    + + + + + + 
[28, 121] 16093C 16224C 16311C 16354T K1a*         + +           
[28, 121] 16189C 16192T 16218T 16247G 16278T 16294T 16309G 16390A L2a1k                     
[28, 121] 16147A 16172C 16223T 16248T 16320T 16355T N1a  + + + +    + +   + +       
[28, 121] 16147G 16172C 16223T 16248T 16295T 16355T N1a                      
[28, 121] 16145A 16176G 16223T 16244A 16390A N1b       +    +          
[28, 121] 16145A 16176A 16223T 16241G 16390A N1b                     
[28, 121] 16126C 16248T 16355T 16362C R0a1a                     
[28, 121] 16126C 16260T 16294T 16355T T                      
[28, 121] 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T 16298C T1                     
[28, 121] 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T1 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
[28, 121] 16126C 16294T 16296T T2 +  + + + + + + + + + +  + + + + + +  
[28, 121] 16093C 16126C 16294T 16296T 16304C T2b    +      +           
[28, 121] 16126C 16294T 16296T 16304C T2b + + + + + + + + + + + + + + + + + + +  
[28, 121] 16129A 16179T 16182C 16183C 16189C 16249C 16274A U1a                     
[28, 121] 16051G 16129C 16182C 16183C 16189C 16362C U2e +     +               
[28, 121] 16051G 16129C 16189C 16256T U2e    +    +  + +          
[28, 121] 16189C 16343G 16390A U3a                     
[28, 121] 16343G 16390A U3a  + + +  + +     + +  + + + + +  
[28, 121] 16201T 16293C 16356C U4                     
[28, 121] 16356C U4 + + + + + + +  + + + + + + + + + + +  
[28, 121] 16356C 16362C U4 +     +    + +  + +  +     
[28, 121] 16278T U4a2/H    + +  +  + + + +  + +   + + + 
[28, 121] 16192T U4a2/H     +  +  +    +  +    +  
[28, 121] 16051G 16179T 16239T 16356C 16362C U4c1                     
[28, 121] 16051G 16179T 16356C 16362C U4c1  +                   
[28, 121] 16179T 16356C U4c1  + + + + + +   +   + + + +     
[28, 121] 16136C 16192T 16256T 16270T 16311C U5a                     
[28, 121] 16192T 16256T 16270T U5a + + + + + + + + + + +  + + + + +  +  
[28, 121] 16136C 16192T 16256T 16270T U5a   + +      +           
[28, 121] 16256T 16270T 16399G U5a1 + + + + + + +  + + + + + + + +   +  
[28, 121] 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1  + + +  + +   + +  +   +     
[28, 121] 16192T 16270T U5b   +  +  +  +  + +   +  +    
[28, 121] 16186T 16189C 16270T 16293G U5b1b                     
[28, 121] 16192T 16270T 16304C U5b3 +      +        + + +  +  


































































































































































































































































































































































[28, 121] 16146G 16243C 16342C U8a1                     
[28, 121] 16162G 16298C V +     + +              
[28, 121] 16234T 16298C V                     
[28, 121] 16223T 16292T 16311C W    +       +  +        
[28, 121] 16172C 16223T 16231C 16292T W3’5 + +         +          
[28, 121] 16223T 16292T W3'5 +   + + + +  + + + + + + + + + + +  
[28, 121] 16189C 16223T 16278T X2b   +  +  +  + + +   + +  + + +  
[28, 121] 16189C 16192T 16223T 16278T 16292T X2b         + +           
[28, 121] 16189C 16193.1C 16223T 16278T 16294T X2b                     
[41] 16174T D/H     +     + +          
[41] 16142T 16325C H                     
[41] 16188T H + +  +    + +  +  +  +      
[41] 16274A H +  + +  +    + +    +  +    
[41] 16048A 16261T 16270T H1ba                     
[41] 16311C 16390A H11                     
[41] 16293G 16311C H11a +  + + + + + +  + +  + + + + +  +  
[41] 16148T 16256T 16319A H13a2c1  +  +   +   +           
[41] 16256T 16352C H14a     +   +  +           
[41] 16271C 16311C H1n               +      
[41] 16093C 16260T 16311C H3v                     
[41] 16224C 16362C H6                     
[41] 16298C HV0 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
[41] 16221T HV4a + +  + +  +   + +    +      
[41] 16063C 16069T 16126C 16342C J                     
[41] 16069T 16126C 16261T J  +  + + + + +  + +   + + + +  + + 
[41] 16069T 16126C 16261T 16286T J                     
[41] 16069T 16126C 16145A 16172C 16222T 16261T J1b1a1 +  + + +  +  + + + + + + + + +  + + 
[41] 16069T 16093C 16126C J1c   + +       +      +  +  
[41] 16126C J1c/U4a2a +  +       + +    +  +  +  
[41] 16063C 16126C 16348T J1c3f                     
[41] 16069T 16126C 16148T 16193T J2b                     
[41] 16069T 16126C 16193T 16319A  J2b1c1                     
[41] 16093C 16224C 16266T 16270T 16311C K1a4a1a                     
[41] 16093C 16224C 16311C 16362C K1a5a      + +   +           
[41] 16129A 16224C 16301T 16311C K2b1b                     
[41] 16147A 16172C 16223T 16248T 16304C 16320T 16355T N1a1a1a                     
[41] 16261T 16343G U3               +      
[41] 16136C 16192T 16256T 16270T 16287T U5a                     
[41] 16192T 16256T 16260T 16270T 16291T 16399G  U5a1b1                     
[41] 16114A 16192T 16256T 16270T 16294T U5a2a    +  + +  + + + + + + +  +    
[41] 16066G 16129A 16145A 16223T 16292T W1h                     
[56] 16093C 16172C 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1         + +           
[56] 16179T 16356C 16362C U4c1a                +     
[56] 16184T 16298C V1a2                     
[56] 16126C 16189C 16223T 16264T 16270T 16274A 16278T 16293G 16311C 16362C L1b                     
[56] 16051G 16129C 16189C 16362C U2e2a         + +        + +  
[56] 16126C 16163G 16189C 16294T T1a1*                     
[56] 16193T 16223T 16292T W1c     +                
[117] 16060C 16131C 16304C H                     
[117] 16092C 16213A 16256T 16293G 16311C H                     
[117] 16092C 16293G 16301T 16311C H                     
[117] 16093C 16304C 16327T 16363G H                     
[117] 16162G 16209C 16248T H                     
[117] 16183C 16189C 16266T H                     
[117] 16209C 16278T 16293G 16311C H          +           
[117] 16221T 16260T H                     
[117] 16239T H +  + +   +  +      + +   +  


































































































































































































































































































































































[117] 16291T H +  +  + + +    +  +  + + + + +  
[117] 16357d H                     
[117] 16129A 16223T 16311C I    +    +    +         
[117] 16069T 16126C 16176T 16193T 16292T J                     
[117] 16071T 16224C 16311C K                     
[117] 16129A 16192T 16224C 16301T 16311C K                     
[117] 16126C 16181G 16294T T                     
[117] 16126C 16270T 16294T 16304C T                     
[117] 16126C 16294T 16296T 16304C 16352C T                     
[117] 16126C 16294T 16304C T +  + + + + + +  + +  +  + + + + + + 
[117] 16129C 16183C 16189C U2                     
[117] 16051C 16179T 16356C 16362C U4                     
[117] 16192T 16256T 16270T 16291T U5                     
[117] 16065.1T 16144C 16189C 16270T U5                     
[117] 16093C 16189C 16270T U5 +  + + +  +  + + +  +   +     
[117] 16093C 16223T 16292T W          +           
[117] 16184A 16189C 16223T 16278T X                     
[117] 16147G 16172C 16223T 16248T 16355T N1a          +           
[117] 16145A 16176G 16223T 16244A N1b                     
[117] 16071T 16086C 16172C 16187T 16189C 16217C 16223T B4                     
[117] 16129A 16182C 16183C 16189C 16234T U8b1a1                     
[117] 16174T 16207G 16358G 16362C D4h1                     
[117] 16174T 16358G D4h1                     
[117] 16183G 16354T U4a2a                     
    
Величина 
узорка 333 325 440 1290 581 373 1401 228 359 1575 784 412 343 380 1395 680 342 300 1184 92 
                       
 
Број дељених хаплотипова са обједињеним узорком српске 
популације (170 хаплотипова)  39 40 43 49 46 37 51 25 36 59 51 25 33 32 53 36 35 29 41 13 
 Проценат дељених хаплотипова са српском популацијом  22,94 23,53 25,29 28,82 27,06 21,76 30,00 14,71 21,18 34,71 30,00 14,71 19,41 18,82 31,18 21,18 17,06 24,12 7,65 15,29 
 
Табела 8.6. Наставак 
  Европске популације Региони Европе 




















































































































































































































































































































































[28, 121] 16174T 16362C D        2 1 0 0 0 2 1 0 0 0 0 
[28, 121] rCRS H + + + + + + + 20 8 6 6 5 10 3 3 2 8 9 
[28, 121] 16129A H + + +  + + + 12 8 6 5 4 4 3 3 2 7 8 
[28, 121] 16189C 16193.1C 16193.2C H + + + + + + + 17 7 6 5 5 7 3 3 2 8 9 
[28, 121] 16311C H/HV + + + + + + + 20 8 6 6 5 10 3 3 2 8 9 
[28, 121] 16209C H  + + + +  + 7 5 4 6 4 3 3 2 1 7 5 
[28, 121] 16293G H + +  + +  + 11 4 3 4 4 6 2 3 0 5 5 
[28, 121] 16362C H/H6 + + + + + + + 15 8 6 5 5 7 3 3 2 8 8 
[28, 121] 16093C 16129A H  + +    + 3 0 0 3 2 0 0 0 0 3 3 
[28, 121] 16293C H      + + 4 0 0 0 0 3 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16080G H + +     + 2 1 1 0 2 2 0 1 0 3 0 
[28, 121] 16162G 16368C H        1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16093C H + + + + + + + 12 8 6 4 5 6 3 3 2 7 7 





















































































































































































































































































































































[28, 121] 16185T H        2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 
[28, 121] 16240G H  + +     6 0 0 1 2 1 0 0 0 2 5 
[28, 121] 16042A 16288C H        1 3 0 0 0 1 1 0 0 1 1 
[28, 121] 16189C 16193.1C 16255A H        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16051G 16312G H        4 1 1 0 0 3 0 1 0 0 1 
[28, 121] 16147T 16189C 16193.1C 16193.2C H        1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
[28, 121] 16241G 16266T 16311C H        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16301T 16311C H11      +  0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 16092C 16293G 16311C H11a  +    + + 8 1 2 0 1 4 0 1 0 1 3 
[28, 121] 16287T H12  +    + + 11 4 0 1 1 6 1 0 0 1 5 
[28, 121] 16153A 16189C 16193.1C 16356C 16362C H1b        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16189C 16193.1C 16356C 16362C H1b + + + +    10 7 4 3 4 6 3 3 1 7 5 
[28, 121] 16183C 16189C 16311C 16356C H1b        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16188T 16209C H1o        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16354T H2a1  + + + + + + 15 8 6 4 4 9 3 3 2 6 6 
[28, 121] 16304C 16390A H5        2 0 1 1 0 1 0 1 0 0 2 
[28, 121] 16304C H5 + + + + + + + 19 8 6 6 5 10 3 3 2 8 8 
[28, 121] 16183C 16189C 16193.1C 16304C H5        2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 
[28, 121] 16189C 16193.1C 16304C H5      +  6 2 0 0 0 4 0 0 0 1 3 
[28, 121] 16294T 16304C H5  +  +   + 9 6 1 1 2 5 3 1 0 3 5 
[28, 121] 16166C 16304C H5        1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16092C 16201T 16304C H5        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16288C 16362C H8       + 8 2 1 1 0 4 2 0 0 0 4 
[28, 121] 16168T H9a  +    + + 7 3 3 1 1 4 2 2 1 2 3 
[28, 121] 16298C 16311C HV0  +  +  + + 11 6 2 2 2 4 3 2 0 4 7 
[28, 121] 16217C 16243C 16261T HV2        2 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16129A 16148T 16223T I5a       + 7 0 0 0 0 5 0 0 0 0 2 
[28, 121] 16069T 16126C 16145A 16222T J1b        3 0 0 0 0 3 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16069T 16126C 16145A 16172C 16261T J1b1  +    +  6 5 4 1 1 5 2 3 0 2 2 
[28, 121] 16069T 16126C 16145A 16222T 16234T J1b2/J        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16069T 16126C J1c + + + + + + + 16 8 6 6 5 7 3 3 2 8 8 
[28, 121] 16069T 16126C 16224C J1c        5 1 1 0 0 3 0 1 0 0 3 
[28, 121] 16069T 16111T 16126C J1c        1 2 0 1 0 0 0 0 0 1 2 
[28, 121] 16069T 16126C 16366T J1c2     + + + 9 3 1 2 1 6 1 1 0 1 1 
[28, 121] 16069T 16126C 16231C J2 + + +   +  1 0 0 2 3 0 0 0 0 4 1 
[28, 121] 16069T 16126C 16193T J2b + +   + + + 6 5 0 4 3 3 2 0 0 5 5 
[28, 121] 16224C 16304C 16311C K      +  6 2 1 0 0 2 1 0 0 0 5 
[28, 121] 16224C 16311C K + + + + + + + 19 8 6 6 5 9 3 3 2 8 9 
[28, 121] 16093C 16224C 16311C K1a*  + + + + + + 17 8 3 6 4 8 3 3 0 7 9 
[28, 121] 16093C 16224C 16311C 16354T K1a*        2 0 2 0 0 1 0 2 0 0 1 
[28, 121] 16189C 16192T 16218T 16247G 16278T 16294T 16309G 16390A L2a1k        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16147A 16172C 16223T 16248T 16320T 16355T N1a  +   +  + 3 4 4 0 2 3 3 2 1 1 1 
[28, 121] 16147G 16172C 16223T 16248T 16295T 16355T N1a         2 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16145A 16176G 16223T 16244A 16390A N1b        2 1 1 0 0 2 0 1 0 1 0 
[28, 121] 16145A 16176A 16223T 16241G 16390A N1b        4 0 0 0 0 2 0 0 0 0 1 
[28, 121] 16126C 16248T 16355T 16362C R0a1a        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16126C 16260T 16294T 16355T T         0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T 16298C T1        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T1 + + + + + + + 18 8 6 6 5 9 3 3 2 8 8 
[28, 121] 16126C 16294T 16296T T2  + + +  + + 12 7 5 5 3 5 3 3 1 7 6 
[28, 121] 16093C 16126C 16294T 16296T 16304C T2b        3 1 1 0 0 0 1 1 0 0 3 
[28, 121] 16126C 16294T 16296T 16304C T2b + + + + + + + 17 8 6 5 5 8 3 3 2 8 8 
[28, 121] 16129A 16179T 16182C 16183C 16189C 16249C 16274A U1a        1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16051G 16129C 16182C 16183C 16189C 16362C U2e  +      3 2 0 0 1 1 0 0 0 2 2 
[28, 121] 16051G 16129C 16189C 16256T U2e  +  +    5 2 2 0 2 4 1 2 0 2 1 
[28, 121] 16189C 16343G 16390A U3a +       0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 





















































































































































































































































































































































[28, 121] 16201T 16293C 16356C U4        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16356C U4 + + + + + + + 14 7 6 5 5 5 3 3 2 8 8 
[28, 121] 16356C 16362C U4  + +   + + 7 2 4 1 2 4 0 2 1 4 1 
[28, 121] 16278T U4a2/H  +   + + + 10 3 5 4 2 4 2 3 1 2 5 
[28, 121] 16192T U4a2/H  +  +  + + 9 2 2 2 2 3 1 1 1 3 6 
[28, 121] 16051G 16179T 16239T 16356C 16362C U4c1        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16051G 16179T 16356C 16362C U4c1      +  5 1 0 0 0 2 0 0 0 0 2 
[28, 121] 16179T 16356C U4c1  +  +   + 13 6 3 2 2 6 3 1 1 5 6 
[28, 121] 16136C 16192T 16256T 16270T 16311C U5a        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16192T 16256T 16270T U5a + + + + + + + 13 8 5 4 5 6 3 3 1 8 6 
[28, 121] 16136C 16192T 16256T 16270T U5a        2 2 1 0 0 2 2 1 0 0 0 
[28, 121] 16256T 16270T 16399G U5a1   + +  + + 12 7 6 3 2 5 3 3 2 5 6 
[28, 121] 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1   + + +  + 6 5 3 1 3 3 2 2 1 5 3 
[28, 121] 16192T 16270T U5b  +  +   + 10 3 3 2 2 4 2 2 1 4 6 
[28, 121] 16186T 16189C 16270T 16293G U5b1b        1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16192T 16270T 16304C U5b3  +     + 9 2 0 4 1 5 0 0 0 4 4 
[28, 121] 16293G 16318T U7        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16146G 16243C 16342C U8a1        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16162G 16298C V       + 2 3 0 0 0 2 0 0 0 2 0 
[28, 121] 16234T 16298C V   +     2 0 0 0 1 1 0 0 0 1 1 
[28, 121] 16223T 16292T 16311C W        7 1 2 0 0 5 1 1 1 0 2 
[28, 121] 16172C 16223T 16231C 16292T W3’5      +  5 2 1 0 0 2 0 1 0 0 2 
[28, 121] 16223T 16292T W3'5  + + + + + + 13 5 6 5 4 7 2 3 2 7 5 
[28, 121] 16189C 16223T 16278T X2b + + +   + + 12 3 4 4 3 4 2 3 0 5 6 
[28, 121] 16189C 16192T 16223T 16278T 16292T X2b        4 0 2 0 0 2 0 2 0 0 2 
[28, 121] 16189C 16193.1C 16223T 16278T 16294T X2b        3 0 0 0 0 2 0 0 0 0 1 
[41] 16174T D/H  +     + 5 1 2 0 1 3 1 2 0 1 2 
[41] 16142T 16325C H        3 0 0 0 0 3 0 0 0 0 0 
[41] 16188T H  +     + 8 4 3 1 1 2 1 2 1 1 6 
[41] 16274A H  + + + + +  9 4 2 2 4 4 2 2 0 5 6 
[41] 16048A 16261T 16270T H1ba        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16311C 16390A H11        1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 
[41] 16293G 16311C H11a  + + +  + + 14 7 4 4 3 7 3 2 1 7 6 
[41] 16148T 16256T 16319A H13a2c1        5 3 1 0 0 4 1 1 0 1 2 
[41] 16256T 16352C H14a       + 6 2 1 0 0 2 1 1 0 0 3 
[41] 16271C 16311C H1n        2 0 0 1 0 1 0 0 0 0 2 
[41] 16093C 16260T 16311C H3v        3 0 0 0 0 3 0 0 0 0 0 
[41] 16224C 16362C H6        2 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 
[41] 16298C HV0 + + + + +  + 17 8 6 6 5 9 3 3 2 8 8 
[41] 16221T HV4a  +  +  + + 12 5 2 1 2 5 2 2 0 3 6 
[41] 16063C 16069T 16126C 16342C J        1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 
[41] 16069T 16126C 16261T J  +  + + + + 12 6 3 5 3 6 2 2 0 6 6 
[41] 16069T 16126C 16261T 16286T J        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16069T 16126C 16145A 16172C 16222T 16261T J1b1a1 + + + +  + + 10 5 6 5 4 5 3 3 2 7 5 
[41] 16069T 16093C 16126C J1c  +     + 6 2 1 2 1 4 2 1 0 2 2 
[41] 16126C J1c/U4a2a + +   +  + 6 2 2 3 3 1 1 2 0 3 5 
[41] 16063C 16126C 16348T J1c3f        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16069T 16126C 16148T 16193T J2b        3 0 0 0 0 2 0 0 0 0 1 
[41] 16069T 16126C 16193T 16319A  J2b1c1        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16093C 16224C 16266T 16270T 16311C K1a4a1a        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16093C 16224C 16311C 16362C K1a5a  +      2 2 1 0 1 2 0 1 0 3 0 
[41] 16129A 16224C 16301T 16311C K2b1b        5 0 0 0 0 5 0 0 0 0 0 
[41] 16147A 16172C 16223T 16248T 16304C 16320T 16355T N1a1a1a        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16261T 16343G U3        2 0 0 1 0 1 0 0 0 0 1 
[41] 16136C 16192T 16256T 16270T 16287T U5a        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16192T 16256T 16260T 16270T 16291T 16399G  U5a1b1        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 





















































































































































































































































































































































[41] 16066G 16129A 16145A 16223T 16292T W1h        1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 
[56] 16093C 16172C 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1        1 0 2 0 0 1 0 2 0 0 0 
[56] 16179T 16356C 16362C U4c1a        0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 
[56] 16184T 16298C V1a2        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[56] 16126C 16189C 16223T 16264T 16270T 16274A 16278T 16293G 16311C 16362C L1b        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[56] 16051G 16129C 16189C 16362C U2e2a       + 7 0 2 2 0 3 0 2 0 0 3 
[56] 16126C 16163G 16189C 16294T T1a1*  +    +  2 0 0 0 1 1 0 0 0 1 1 
[56] 16193T 16223T 16292T W1c      +  5 1 0 0 0 3 1 0 0 0 1 
[117] 16060C 16131C 16304C H        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16092C 16213A 16256T 16293G 16311C H        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16092C 16293G 16301T 16311C H        2 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 
[117] 16093C 16304C 16327T 16363G H        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16162G 16209C 16248T H        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16183C 16189C 16266T H        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16209C 16278T 16293G 16311C H        1 0 1 0 0 1 0 1 0 0 0 
[117] 16221T 16260T H        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16239T H  + + +    8 4 1 3 3 4 2 1 0 5 4 
[117] 16269G 16304C H        0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16291T H + + + + + + + 7 5 2 5 5 1 2 1 1 8 5 
[117] 16357d H        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16129A 16223T 16311C I + +      2 2 1 0 2 0 1 0 1 2 2 
[117] 16069T 16126C 16176T 16193T 16292T J        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16071T 16224C 16311C K        1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
[117] 16129A 16192T 16224C 16301T 16311C K        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16126C 16181G 16294T T        2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 
[117] 16126C 16270T 16294T 16304C T        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16126C 16294T 16296T 16304C 16352C T        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16126C 16294T 16304C T  + + +  + + 12 7 3 6 3 5 3 2 1 7 6 
[117] 16129C 16183C 16189C U2        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16051C 16179T 16356C 16362C U4        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16192T 16256T 16270T 16291T U5        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16065.1T 16144C 16189C 16270T U5        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16093C 16189C 16270T U5 + +   +  + 9 5 4 1 3 4 3 3 1 4 3 
[117] 16093C 16223T 16292T W  +    + + 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 
[117] 16184A 16189C 16223T 16278T X        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16147G 16172C 16223T 16248T 16355T N1a        4 0 1 0 0 3 0 1 0 0 0 
[117] 16145A 16176G 16223T 16244A N1b        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16071T 16086C 16172C 16187T 16189C 16217C 16223T B4        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16129A 16182C 16183C 16189C 16234T U8b1a1        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16174T 16207G 16358G 16362C D4h1        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16174T 16358G D4h1        0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
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Број дељених хаплотипова са обједињеним узорком српске популације (170 
хаплотипова)  
26 60 35 38 30 48 60 118 78 76 63 66 108 64 71 39 74 92 






Табела 8.6. Наставак 
[28, 121] 16224C 16311C K 3 3 2 1 12 1 3 
   
Групе популација које припадају сродној 
језичкој породици 
Популације различитих језичких 
афилијација 


































































































































[28, 121] 16174T 16362C D 0 0 0 0 2 0 0 
[28, 121] rCRS H 3 3 2 1 13 1 3 
[28, 121] 16129A H 3 2 1 1 5 1 3 
[28, 121] 16189C 16193.1C 16193.2C H 2 2 2 1 10 1 3 
[28, 121] 16311C H/HV 3 3 2 1 13 1 3 
[28, 121] 16209C H 2 3 0 0 4 1 2 
[28, 121] 16293G H 2 2 0 0 6 1 3 
[28, 121] 16362C H/H6 3 2 1 1 9 1 3 
[28, 121] 16093C 16129A H 0 1 0 0 0 0 2 
[28, 121] 16293C H 0 0 1 1 4 0 0 
[28, 121] 16080G H 0 0 0 0 2 0 0 
[28, 121] 16162G 16368C H 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 16093C H 3 2 0 1 6 1 3 
[28, 121] 16184T H 0 1 1 0 2 1 2 
[28, 121] 16185T H 0 0 0 0 0 0 2 
[28, 121] 16240G H 0 0 1 0 2 1 2 
[28, 121] 16042A 16288C H 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 16189C 16193.1C 16255A H 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16051G 16312G H 0 0 1 0 4 0 0 
[28, 121] 16147T 16189C 16193.1C 16193.2C H 0 0 0 0 0 1 0 
[28, 121] 16241G 16266T 16311C H 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16301T 16311C H11 0 0 0 1 0 0 0 
[28, 121] 16092C 16293G 16311C H11a 1 0 2 1 7 1 0 
[28, 121] 16287T H12 1 0 2 1 9 1 1 
[28, 121] 16153A 16189C 16193.1C 16356C 16362C H1b 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16189C 16193.1C 16356C 16362C H1b 1 1 0 0 6 1 3 
[28, 121] 16183C 16189C 16311C 16356C H1b 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16188T 16209C H1o 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16354T H2a1 3 2 1 1 10 1 3 
[28, 121] 16304C 16390A H5 0 0 0 0 1 1 0 
[28, 121] 16304C H5 3 3 2 1 13 1 3 
[28, 121] 16183C 16189C 16193.1C 16304C H5 0 0 0 0 0 1 1 
[28, 121] 16189C 16193.1C 16304C H5 0 0 0 1 4 1 0 
[28, 121] 16294T 16304C H5 1 0 1 0 7 1 1 
[28, 121] 16166C 16304C H5 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 16092C 16201T 16304C H5 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16288C 16362C H8 1 0 1 0 5 1 1 
[28, 121] 16168T H9a 0 0 1 1 5 1 1 
[28, 121] 16298C 16311C HV0 1 0 1 1 6 1 3 
[28, 121] 16217C 16243C 16261T HV2 0 0 0 0 2 0 0 
[28, 121] 16129A 16148T 16223T I5a 0 0 0 0 5 1 0 
[28, 121] 16069T 16126C 16145A 16222T J1b 0 0 0 0 3 0 0 
[28, 121] 16069T 16126C 16145A 16172C 16261T J1b1 2 0 1 1 6 0 0 
[28, 121] 16069T 16126C 16145A 16222T 16234T J1b2/J 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16069T 16126C J1c 3 3 2 1 9 1 3 
[28, 121] 16069T 16126C 16224C J1c 0 0 0 0 3 1 0 
[28, 121] 16069T 16111T 16126C J1c 0 1 0 0 0 1 0 
[28, 121] 16069T 16126C 16366T J1c2 1 2 2 1 8 0 1 
[28, 121] 16069T 16126C 16231C J2 0 1 0 1 0 1 0 
[28, 121] 16069T 16126C 16193T J2b 1 2 0 1 3 1 1 




































































































































[28, 121] 16093C 16224C 16311C K1a* 2 3 1 1 10 1 3 
[28, 121] 16093C 16224C 16311C 16354T K1a* 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 16189C 16192T 16218T 16247G 16278T 16294T 16309G 16390A L2a1k 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16147A 16172C 16223T 16248T 16320T 16355T N1a 2 0 0 0 3 0 0 
[28, 121] 16147G 16172C 16223T 16248T 16295T 16355T N1a  0 0 0 0 2 0 0 
[28, 121] 16145A 16176G 16223T 16244A 16390A N1b 0 0 0 0 2 0 0 
[28, 121] 16145A 16176A 16223T 16241G 16390A N1b 0 0 1 0 3 1 0 
[28, 121] 16126C 16248T 16355T 16362C R0a1a 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16126C 16260T 16294T 16355T T  0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T 16298C T1 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T1 3 3 2 1 12 1 3 
[28, 121] 16126C 16294T 16296T T2 2 2 1 1 7 1 2 
[28, 121] 16093C 16126C 16294T 16296T 16304C T2b 0 0 0 0 0 1 2 
[28, 121] 16126C 16294T 16296T 16304C T2b 3 2 2 1 10 1 3 
[28, 121] 16129A 16179T 16182C 16183C 16189C 16249C 16274A U1a 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 16051G 16129C 16182C 16183C 16189C 16362C U2e 1 0 0 0 1 1 1 
[28, 121] 16051G 16129C 16189C 16256T U2e 0 0 0 0 4 0 1 
[28, 121] 16189C 16343G 16390A U3a 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16343G 16390A U3a 0 2 1 1 5 1 2 
[28, 121] 16201T 16293C 16356C U4 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16356C U4 3 2 2 1 8 1 3 
[28, 121] 16356C 16362C U4 2 0 1 1 5 1 1 
[28, 121] 16278T U4a2/H 2 3 1 1 5 1 3 
[28, 121] 16192T U4a2/H 0 1 0 1 3 1 3 
[28, 121] 16051G 16179T 16239T 16356C 16362C U4c1 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16051G 16179T 16356C 16362C U4c1 0 0 2 1 4 1 0 
[28, 121] 16179T 16356C U4c1 1 0 2 0 9 1 3 
[28, 121] 16136C 16192T 16256T 16270T 16311C U5a 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16192T 16256T 16270T U5a 3 1 2 1 8 1 3 
[28, 121] 16136C 16192T 16256T 16270T U5a 0 0 0 0 2 0 0 
[28, 121] 16256T 16270T 16399G U5a1 2 1 2 1 7 1 3 
[28, 121] 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1 1 0 1 0 4 1 1 
[28, 121] 16192T 16270T U5b 0 0 0 0 4 1 3 
[28, 121] 16186T 16189C 16270T 16293G U5b1b 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 16192T 16270T 16304C U5b3 1 1 0 0 5 1 3 
[28, 121] 16293G 16318T U7 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16146G 16243C 16342C U8a1 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16162G 16298C V 1 0 0 0 2 0 0 
[28, 121] 16234T 16298C V 0 0 0 0 1 0 1 
[28, 121] 16223T 16292T 16311C W 0 0 0 0 5 0 2 
[28, 121] 16172C 16223T 16231C 16292T W3’5 1 0 2 1 5 0 0 
[28, 121] 16223T 16292T W3'5 3 2 1 1 8 1 3 
[28, 121] 16189C 16223T 16278T X2b 1 2 2 1 6 1 3 
[28, 121] 16189C 16192T 16223T 16278T 16292T X2b 0 0 0 0 2 1 1 
[28, 121] 16189C 16193.1C 16223T 16278T 16294T X2b 0 0 0 0 2 0 1 
[41] 16174T D/H 0 0 0 0 3 1 1 
[41] 16142T 16325C H 0 0 0 0 3 0 0 
[41] 16188T H 1 0 1 0 4 1 2 
[41] 16274A H 2 0 0 1 4 1 2 
[41] 16048A 16261T 16270T H1ba 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16311C 16390A H11 0 0 0 0 1 0 0 
[41] 16293G 16311C H11a 2 1 2 1 9 1 2 
[41] 16148T 16256T 16319A H13a2c1 0 0 0 0 4 1 0 
[41] 16256T 16352C H14a 0 0 1 0 3 1 1 
[41] 16271C 16311C H1n 0 0 0 0 1 1 0 




































































































































[41] 16224C 16362C H6 0 0 0 0 2 0 0 
[41] 16298C HV0 3 3 1 0 10 1 3 
[41] 16221T HV4a 1 0 2 1 7 1 3 
[41] 16063C 16069T 16126C 16342C J 0 0 0 0 1 0 0 
[41] 16069T 16126C 16261T J 2 2 2 1 9 1 2 
[41] 16069T 16126C 16261T 16286T J 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16069T 16126C 16145A 16172C 16222T 16261T J1b1a1 2 2 1 1 6 1 2 
[41] 16069T 16093C 16126C J1c 0 1 0 0 4 0 1 
[41] 16126C J1c/U4a2a 2 1 0 0 1 1 3 
[41] 16063C 16126C 16348T J1c3f 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16069T 16126C 16148T 16193T J2b 0 0 0 0 2 1 0 
[41] 16069T 16126C 16193T 16319A  J2b1c1 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16093C 16224C 16266T 16270T 16311C K1a4a1a 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16093C 16224C 16311C 16362C K1a5a 0 0 0 0 2 0 0 
[41] 16129A 16224C 16301T 16311C K2b1b 0 0 0 0 5 0 0 
[41] 16147A 16172C 16223T 16248T 16304C 16320T 16355T N1a1a1a 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16261T 16343G U3 0 0 1 0 2 0 0 
[41] 16136C 16192T 16256T 16270T 16287T U5a 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16192T 16256T 16260T 16270T 16291T 16399G  U5a1b1 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 16114A 16192T 16256T 16270T 16294T U5a2a 2 0 1 1 6 0 2 
[41] 16066G 16129A 16145A 16223T 16292T W1h 0 0 0 0 1 0 0 
[56] 16093C 16172C 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1 0 0 0 0 1 0 0 
[56] 16179T 16356C 16362C U4c1a 0 0 0 0 0 0 0 
[56] 16184T 16298C V1a2 0 0 0 0 0 0 0 
[56] 16126C 16189C 16223T 16264T 16270T 16274A 16278T 16293G 16311C 16362C L1b 0 0 0 0 0 0 0 
[56] 16051G 16129C 16189C 16362C U2e2a 0 2 0 0 3 1 3 
[56] 16126C 16163G 16189C 16294T T1a1* 0 0 0 1 1 1 0 
[56] 16193T 16223T 16292T W1c 0 0 1 1 4 1 0 
[117] 16060C 16131C 16304C H 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16092C 16213A 16256T 16293G 16311C H 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16092C 16293G 16301T 16311C H 0 0 0 0 2 0 0 
[117] 16093C 16304C 16327T 16363G H 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16162G 16209C 16248T H 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16183C 16189C 16266T H 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16209C 16278T 16293G 16311C H 0 0 0 0 1 0 0 
[117] 16221T 16260T H 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16239T H 1 1 0 0 4 1 2 
[117] 16269G 16304C H 0 1 0 0 0 0 0 
[117] 16291T H 2 2 1 1 2 1 3 
[117] 16357d H 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16129A 16223T 16311C I 0 0 0 0 0 1 0 
[117] 16069T 16126C 16176T 16193T 16292T J 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16071T 16224C 16311C K 0 0 0 0 0 1 0 
[117] 16129A 16192T 16224C 16301T 16311C K 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16126C 16181G 16294T T 0 0 0 0 0 1 0 
[117] 16126C 16270T 16294T 16304C T 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16126C 16294T 16296T 16304C 16352C T 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16126C 16294T 16304C T 1 3 1 1 6 1 3 
[117] 16129C 16183C 16189C U2 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16051C 16179T 16356C 16362C U4 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16192T 16256T 16270T 16291T U5 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16065.1T 16144C 16189C 16270T U5 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16093C 16189C 16270T U5 2 0 2 0 7 1 1 
[117] 16093C 16223T 16292T W 0 0 0 1 1 0 0 
[117] 16184A 16189C 16223T 16278T X 0 0 0 0 0 0 0 




































































































































[117] 16145A 16176G 16223T 16244A N1b 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16071T 16086C 16172C 16187T 16189C 16217C 16223T B4 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16129A 16182C 16183C 16189C 16234T U8b1a1 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16174T 16207G 16358G 16362C D4h1 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16174T 16358G D4h1 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 16183G 16354T U4a2a 0 0 0 0 0 0 0 
  Величина узорка 1693 1576 731 554 5105 2575 5551 
          
 Број дељених хаплотипова са обједињеним узорком српске популације (170 хаплотипова)  53 43 52 48 108 76 67 
 Проценат дељених хаплотипова са српском популацијом  31,18 25,29 30,59 28,24 63,53 44,71 39,41 
Табела 8.7. Списак HVS-I/HVS-II хаплотипова обједињеног узорка српске популације који су приватни или заједнички за српску и остале европске популације добијен на основу 
анализе секвенци HVS-I и HVS-II региона (16024-16365, 72-340). Инсерције и делеције на позицијама 16180-16193 и 303-315 (обележено у italic форми) су искључене из анализе. 
Приказане су и процентуалне заступљености хаплотипова који су заједнички за српску и појединачне европске популациje или популациje груписане на основу поделе Европе на 
регионе, поделе јужне Европе на полуострва и припадности популација одређеној језичкој породици. Списак референци је дат на крају Табеле 8.7. 
 










































































































































































































































































































































































[28, 121] 73G 263G 315.1C 16174T 16362C D                     
[28, 121] 152C 263G 315.1C H + + + + +  + + + + + + + + + + + + +  
[28, 121] 131C 152C 263G 315.1C H                     
[28, 121] 263G 315.1C 16129A H + +   +   +    + + + + + + + + + 
[28, 121] 153G 204C 263G 315.1C 16189C 16193.1C16193.2C H +  +    + +          + +  
[28, 121] 263G 315.1C H + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
[28, 121] 263G 315.1C 16311C H/HV + + + + + + + + +  + + + + + + + + + + 
[28, 121] 199C 263G 315.1C H           + +    +   +  
[28, 121] 263G 315.1C 16209C H +    +      +    + + + + +  
[28, 121] 263G 315.1C 16293G H  +   +   +   + + + + +  +  +  
[28, 121] 263G 315.1C 16362C H + +  +   +    + + + +     +  
[28, 121] 93G 263G 315.1C 16093C 16129A H                     
[28, 121] 188G 262T 263G 315.1C 16293C H                     
[28, 121] 228A 263G 269T 315.1C 16189C 16193.1C H                     
[28, 121] 263G 315.1C 16080G H +  +                +  
[28, 121] 262T 263G 315.1C 16293C H +   +   +              
[28, 121] 263G 315.1C 16162G 16368C H                     
[28, 121] 152C 263G 315.1C 16189C 16193.1C H +     +  +    + +   + + +   
[28, 121] 263G 315.1C 16093C H  + +  +   +   + +  + + +  + + + 
[28, 121] 263G 315.1C 16184T H       + +             
[28, 121] 263G 315.1C 16189C H +    +  + +   + + +  + + + + +  
[28, 121] 146C 153G 204C 263G 315.1C 16189C 16193.1C H +   +                 
[28, 121] 263G 315.1C 16185T H           + +         
[28, 121] 93G 249d 263G 315.1C 16240G H  +                   
[28, 121] 263G 315.1C 16042A 16288C H  +                +   
[28, 121] 153G 204C 263G 315.1C 16189C 16193.1C H +  +    + +          + +  
[28, 121] 153G 203A 204C 263G 315.1C 16189C 16193.1C 16255A H                     
[28, 121] 195C 263G 315.1C 16051G 16312G H + +    +               
[28, 121] 153G 263G 315.1C 16147T 16189C 16193.1C16193.2C H                     
[28, 121] 16241G 16266T 16311C H                     
[28, 121] 195C 263G 315.1C 16301T 16311C H11                     












































































































































































































































































































































































[28, 121] 146C 195C 263G 315.1C 16092C 16293G 16311C H11a  +    +               
[28, 121] 195C 263G 315.1C 16287T H12  +  +  + +       +       
[28, 121] 199C 263G 315.1C 16153A 16189C 16193.1C 16356C 16362C H1b                     
[28, 121] 263G 315.1C 16189C 16193.1C 16356C 16362C H1b +    +   +      +  + + + +  
[28, 121] 152C 263G 315.1C 16183C 16189C 16311C 16356C H1b                     
[28, 121] 263G 267C 315.1C 16209C H1o +                    
[28, 121] 263G 267C 315.1C 16188T 16209C H1o                     
[28, 121] 146C 263G 315.1C 16354T H2a1 + + + + +          + +     
[28, 121] 263G 315.1C 16354T H2a1 + +   +   +    + +  + + +  +  
[28, 121] 152C 263G 315.1C 16311C H2b + +   +   +   + + + + + + + + +  
[28, 121] 146C 263G 315.1C 16304C 16390A H5                     
[28, 121] 263G 315.1C 16304C H5 + +  + + + + +   + + + + + + + + + + 
[28, 121] 263G 315.1C 16183C 16189C 16193.1C 16304C H5                     
[28, 121] 263G 315.1C 16189C 16193.1C 16304C H5     +   +          +   
[28, 121] 143A 189G 226C 263G 315.1C 16294T 16304C H5                     
[28, 121] 263G 315.1C 334G 16166C 16304C H5                     
[28, 121] 95C 263G 315.1C 373G 16092C 16201T 16304C H5                     
[28, 121] 239C 263G 315.1C 16362C H6 + + + + +  + +   + + + + + + + + + + 
[28, 121] 152C 239C 263G 315.1C 16362C H6 + +         + +   +  + +   
[28, 121] 114T 146C 195C 263G 315.1C 16288C 16362C H8  +                   
[28, 121] 152C 263G 315.1C 16168T H9a + +  +   + +    +    +   +  
[28, 121] 72C 263G 315.1C 16298C 16311C HV0  +  +  +  +    +  +  + +    
[28, 121] 72C 73G 152C 195C 263G 315.1C 16217C 16243C 16261T HV2 +                    
[28, 121] 73G 199C 204C 250C 263G 315.1C 16129A 16148T 16223T I5a + +      +             
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16069T 16126C 16145A 16222T J1b +                    
[28, 121] 73G 242T 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16145A 16172C 16261T J1b1 + +  +   +       +  + +  +  
[28, 121] 73G 146C 152C 263G 271T 295T 315.1C 16069T 16126C 16145A 16222T 16234T J1b2/J                     
[28, 121] 73G 185A 228A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C J1c +   + +  + + +  + + + + + + + + + + 
[28, 121] 73G 185A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C J1c  +   +   +   + +  +  + + + + + 
[28, 121] 73G 185A 189G 228A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16224C J1c                     
[28, 121] 73G 185A 263G 295T 315.1C 16069T 16111T 16126C J1c                     
[28, 121] 73G 185A 188G 228A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16366T J1c2 + + + +  + +     +     +  +  
[28, 121] 73G 150T 195C 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16231C J2                     
[28, 121] 73G 150T 152C 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16193T J2b  +      +    +         
[28, 121] 73G 150T 263G 315.1C 16224C 16304C 16311C K        +  +           
[28, 121] 73G 204C 263G 315.1C 16224C 16311C K                     
[28, 121] 73G 150T 249d 263G 315.1C 16224C 16311C K                     
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C K1a*  + +    + +   + + +  + + + + +  
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C 16354T K1a*  +                   
[28, 121] 73G 94A 263G 315.1C 16224C 16311C K1b1c + +   +   +             
[28, 121] 73G 146C 195C 263G 315.1C 16224C 16311C K1b2  +   +   +    +  + + + + + +  
[28, 121] 73G 146C 195C 204C 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C K1b2                     
[28, 121] 73G 146C 263G 315.1C 16224C 16311C K2       + +   + +       +  
[28, 121] 73G 143A 152C 195C 263G 315.1C 16189C 16192T 16218T 16247G 16278T 16294T 16309G 16390A L2a1k                     
[28, 121] 73G 152C 199C 204C 263G 315.1C 16147A 16172C 16223T 16248T 16320T 16355T N1a  +             +  +    
[28, 121] 73G 152C 199C 204C 263G 315.1C 16147G 16172C 16223T 16248T 16295T 16355T N1a + +                   
[28, 121] 73G 146C 263G 315.1C 16145A 16176G 16223T 16244A 16390A N1b  +                 +  
[28, 121] 73G 195C 245C 263G 272G 315.1C 16145A 16176A 16223T 16241G 16390A N1b    +   + +             
[28, 121] 146C 152C 263G 315.1C  16126C 16248T 16355T 16362C R0a1a                     
[28, 121] 73G 152C 263G 315.1C 16126C 16260T 16294T 16355T T                     
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T 16298C T1                     
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T1 + +  +  + +    + +    +  + +  
[28, 121] 73G 152C 195C 263G 315.1C 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T1a  +  + +  + +   + + +  + + + + + + 
[28, 121] 73G 151T 263G 315.1C 16126C 16294T 16296T T2 +    +                
[28, 121] 73G 146C 151T 263G 315.1C 16093C 16126C 16294T 16296T 16304C T2b                     
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16126C 16294T 16296T 16304C T2b +   + + + + +   + + + + + + + + + + 
[28, 121] 73G 263G 285T 315.1C 16129A 16179T 16182C 16183C 16189C 16249C 16274A U1a     +                












































































































































































































































































































































































[28, 121] 73G 152C 217C 263G 315.1C 340T 16051G 16129C 16189C 16256T U2e     +       +    +     
[28, 121] 73G 150T 263G 315.1C 16189C 16343G 16390A U3a                     
[28, 121] 73G 150T 263G 315.1C 16343G 16390A U3a +    +  + +    +   + +   +  
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16201T 16293C 16356C U4                     
[28, 121] 73G 152C 185A 189G 195C 263G 315.1C 16356C U4 + +  +               +  
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16356C 16362C U4 + +  +   + +          +   
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16356C U4 + +   + + + +   + +  +  + + + +  
[28, 121] 73G 143A 195C 263G 310C 16356C U4a2                     
[28, 121] 73G 195C 263G 310C 16278T U4a2                     
[28, 121] 73G 195C 263G 310C 315d 16192T U4a2                     
[28, 121] 73G 195C 263G 310C 315d 316d 317d 16356C U4a2                     
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16051G 16179T 16239T 16356C 16362C U4c1                     
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16051G 16179T 16356C 16362C U4c1 +    + + +              
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16179T 16356C U4c1 + +  + +  + +   + + +  + + + + +  
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16136C 16192T 16256T 16270T 16311C U5a                     
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16192T 16256T 16270T U5a +    +   +   + + + + + + + + + + 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16136C 16192T 16256T 16270T U5a               + +     
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16256T 16270T 16399G U5a1 + +   + + + +  + + + + +  + + + +  
[28, 121] 73G 146C 263G 315.1C 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1 +                    
[28, 121] 73G 150T 204C 207A 235G 263G 315.1C 16192T 16270T U5b     +            +  +  
[28, 121] 73G 150T 263G 315.1C 16186T 16189C 16270T 16293G U5b1b +                    
[28, 121] 73G 150T 228A 263G 315.1C 16192T 16270T 16304C U5b3 + +      +   + +  +     +  
[28, 121] 73G 152C 263G 315.1C 16293G 16318T U7                     
[28, 121] 73G 146C 263G 282C 315.1C 16146G 16243C 16342C U8a1                     
[28, 121] 72C 263G 294C 315.1C 16162G 16298C V  +                   
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16234T 16298C V +                    
[28, 121] 73G 143A 189G 195C 204C 207A 263G 315.1C 16223T 16292T 16311C W +   +                 
[28, 121] 73G 189G 194T 195C 198C 204C 207A 210G 16172C 16223T 16231C 16292T W3’5                     
[28, 121] 
73G 189G 194T 195C 199C 204C 207A 210G 263G 315.1C 16172C 16223T 16231C 
16292T 
W3'5  +    + +              
[28, 121] 73G 189G 194T 195C 204C 207A 263G 315.1C 16223T 16292T W3'5 + +    +      +       +  
[28, 121] 73G 153G 195C 225A 226C 263G 315.1C 16189C 16223T 16278T X2b +       + +  + + +  +      
[28, 121] 
73G 143A 189G 195C 225A 226C 235G 263G 315.1C 16189C 16192T 16223T 16278T 
16292T 
X2b    +                 
[28, 121] 73G 153G 195C 263G 315.1C 16189C 16193.1C 16223T 16278T 16294T X2b                     
[41] 73G 263G 315.1C 16174T D                     
[41] 146C 263G 315.1C 16142T 16325C H +                    
[41] 263G 315.1C 16188T H + +     + +     + +  +    + 
[41] 263G 315.1C 16274A H  +   +   +   +    +      
[41] 195C 263G 310C 311T 315.1C 16311C H11                     
[41] 195C 263G 315.1C 16311C 16390A H11    +                 
[41] 195C 263G 315.1C 16293G 16311C H11a + + + +    +   + +  + + + + + + + 
[41] 146C 189G 193G 263G 315.1C 16148T 16256T 16319A H13a2c1                     
[41] 152C 263G 315.1C 16256T 16352C H14a +                    
[41] 263G 315.1C 326G 16048A 16261T 16270T H1ba                     
[41] 146C 263G 315.1C 16129A H1e           +          
[41] 248d 263G 315.1C 16311C H1e1a4                     
[41] 146C 195C 263G 315.1C 16271C 16311C H1n +                    
[41] 263G 315.1C 16093C 16260T 16311C H3v +                    
[41] 195C 239C 263G 315.1C 16362C H6     +                
[41] 93G 239C 263G 315.1C 16224C 16362C  H6                     
[41] 72C 152C 263G 315.1C 16298C HV0     +   +     +   + +    
[41] 152C 263G 315.1C 16221T HV4a  +    + +    + + +        
[41] 73G 263G 295T 315.1C 16063C 16069T 16126C 16342C J                     
[41] 73G 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16261T J  +  +  + + +             
[41] 73G 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16261T 16286T J                     
[41] 73G 242T 263G 295T 16069T 16126C 16145A 16172C 16222T 16261T J1b1a1                     











































































































































































































































































































































































[41] 73G 185A 263G 295T 315.1C 16126C J1c                     
[41] 73G 263G 295T 16063C 16126C 16348T J1c3f                     
[41] 73G 94A 150T 152C 189G 207A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16148T 16193T J2b +                    
[41] 146C 263G 315.1C 16069T 16126C 16193T 16319A  J2b1c1                     
[41] 73G 195C 263G 315.1C 16093C 16224C 16266T 16270T 16311C K1a4a1a                     
[41] 73G 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C 16362C K1a5a +                 +   
[41] 73G 263G 315.1C 16129A 16224C 16301T 16311C K2b1b + +  +                 
[41] 73G 142C 199C 204C 263G 315.1C 16147G 16172C 16223T 16248T 16295T 16355T N1a1a                     
[41] 
73G 142C 199C 204C 263G 315.1C 16147A 16172C 16223T 16248T 16304C 16320T 
16355T 
N1a1a1a                     
[41] 73G 150T 263G 315.1C 16261T 16343G  U3                     
[41] 263G 310C 315.1C  U4a2a                     
[41] 73G 195C 263G 310C 315.1C 16126C U4a2a                     
[41] 73G 263G 315.1C 16136C 16192T 16256T 16270T 16287T U5a                     
[41] 73G 152C 263G 315.1C 16256T 16270T 16399G U5a1a1 +    +  +      +  + + +    
[41] 73G 263G 315.1C 16192T 16256T 16260T 16270T 16291T 16399G  U5a1b1                     
[41] 73G 263G 315.1C 16114A 16192T 16256T 16270T 16294T U5a2a     +       +    +   +  
[41] 
73G 189G 191C 192C 195C 204C 207A 263G 315.1C 16066G 16129A 16145A 16223T 
16292T 
W1h     +                
[56] 73G 241G 263G 315.1C 16093C 16172C 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1                     
[56] 73G 146C 195C 263G 315.1C 16145A 16176G 16223T 16244A 16390A N1b                     
[56] 72C 263G 315.1C 16298C V + +  + +  + +   + + + + + + +  + + 
[56] 73G 146C 195C 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C K1a13 + +      +   + +         
[56] 72C 200G 263G 315.1C 16298C V +                  +  
[56] 73G 195C 263G 315.1C 16179T 16356C 16362C U4c1a                     
[56] 199C 263G 315.1C 16189C 16356C 16362C H1b +                    
[56] 72C 263G 315.1C 16184T 16298C V1a2                     
[56] 
73G 152C 182T 189G 195C 247A 263G 315.1C 315.1C 16126C 16189C 16223T 16264T 16270T 16274A 
16278T 16293G 16311C 16362C 
L1b                     
[56] 73G 152C 217C 263G 315.1C 16051G 16129C 16189C 16362C U2e2a +           +         
[56] 73G 185A 188G 228A 263G 315.1C 295T 16069T 16126C 16366T J1c2*                     
[56] 73G 185A 263G 315.1C 295T 315.1C 16063C 16069T 16126C 16342C J1c3*                     
[56] 73G 152C 195C 263G 315.1C 16126C 16163G 16189C 16294T T1a1*   +                  
[56] 73G 119C 152C 189G 195C 204C 207A 263G 315.1C 16193T 16223T 16292T W1c  +  +  +           +    
[117] 152C 199C 263G 315.1C H             +   +     
[117] 152C 262T 263G 315.1C H                     
[117] 152C 263G 295T 315.1C H    +                 
[117] 195C 263G 315.1C 16060C 16131C 16304C H                     
[117] 146C 195C 263G 315.1C 16092C 16213A 16256T 16293G 16311C H                     
[117] 195C 263G 315.1C 16092C 16293G 16301T 16311C H +                    
[117] 263G 315.1C 16093C 16304C 16327T 16363G H                     
[117] 73G 263G 315.1C 16162G 16209C 16248T H                     
[117] 263G 315.1C 16166C 16304C H +                    
[117] 263G 315.1C 16183C 16189C 16266T H                     
[117] 195C 215G 263G 315.1C 320T 324G 16209C 16278T 16293G 16311C H                     
[117] 73G 152C 195C 263G 315.1C 16217C 16243C 16261T H                     
[117] 146C 152C 237G 263G 315.1C 16221T 16260T H                     
[117] 146C 263G 315.1C 16221T H +       +             
[117] 263G 315.1C 16239T H  + +     +      + + +   +  
[117] 73G 263G 315.1C 16269G 16304C H                     
[117] 144A 146C 195C 263G 315.1C 16271C 16311C H                     
[117] 315.1C 16291T H                     
[117] 146C 263G 315.1C 16304C H + +    + +    +    + + +  +  
[117] 263G 315.1C 16357d H                     
[117] 73G 199C 204C 250C 263G 315.1C 16129A 16223T 16311C I        +  +           
[117] 73G 185A 188G 228A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C J + + +  +  + +   + + + + + + + + +  











































































































































































































































































































































































[117] 73G 94A 150T 152C 189G 207A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16176T 16193T 16292T J                     
[117] 73G 146C 263G 315.1C 16071T 16224C 16311C K                     
[117] 73G 263G 315.1C 16129A 16192T 16224C 16301T 16311C K                     
[117] 73G 263G 315.1C 16224C 16311C K + +  + +  + +   + + +  + + +  + + 
[117] 73G 263G 315.1C 16126C 16181G 16294T T        +  +           
[117] 73G 195C 263G 315.1C 320T 328C 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T                     
[117] 73G 152C 263G 315.1C 16126C 16270T 16294T 16304C T                     
[117] 73G 242T 263G 295T 315.1C 16126C 16270T 16294T 16304C T                     
[117] 73G 263G 315.1C 16126C 16294T 16296T 16304C 16352C T                     
[117] 73G 263G 315.1C 16126C 16294T 16304C T  + +  +   +   + + + + + + + + +  
[117] 152C 217C 263G 315.1C 16129C 16183C 16189C U2                     
[117] 73G 152C 263G 315.1C 340T 16129C 16183C 16189C U2                     
[117] 73G 195C 263G 315.1C 16051C 16179T 16356C 16362C U4                     
[117] 73G 263G 315.1C 16192T 16256T 16270T 16291T U5                     
[117] 73G 150T 243G 263G 315.1C 16065.1T 16144C 16189C 16270T U5                     
[117] 73G 150T 263G 315.1C 16093C 16189C 16270T U5 +      + +    +   + + +  +  
[117] 263G 315.1C 16298C V    + +  + +   + +   + + +  +  
[117] 263G 315.1C 320T 16298C V                     
[117] 73G 189G 194T 195C 204C 207A 263G 315.1C 16093C 16223T 16292T W                     
[117] 73G 153G 195C 225A 226C 263G 315.1C 16184A 16189C 16223T 16278T X                     
[117] 73G 199C 204C 263G 315.1C 16147G 16172C 16223T 16248T 16355T N1a +                    
[117] 73G 146C 263G 315.1C 16145A 16176G 16223T 16244A N1b                     
[117] 73G 146C 210G 263G 315.1C 16071T 16086C 16172C 16187T 16189C 16217C 16223T B4                     
[117] 73G 195C 263G 315.1C 320T 16129A 16182C 16183C 16189C 16234T U8b1a1                     
[117] 73G 263G 315.1C 16174T 16207G 16358G 16362C D4h1                     
[117] 73G 263G 315.1C 16174T 16358G D4h1                     




415 885 66 222 631 166 373 1447 63 80 887 784 1011 210 357 1253 581 373 1229 154 
                       
 
Број дељених хаплотипова са обједињеним узорком српске популације (227 
хаплотипова) 
 47 36 7 22 27 12 26 35 2 4 24 31 17 16 22 29 25 16 31 9 




Табела 8.7. Наставак 
 



























































































































































































































































































































[28, 121] 73G 263G 315.1C 16174T 16362C D             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 152C 263G 315.1C H + +  + + +  + +  + + 12 6 2 3 2 5 
[28, 121] 131C 152C 263G 315.1C H             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16129A H +   + + + + +   +  6 7 1 3 2 3 
[28, 121] 153G 204C 263G 315.1C 16189C 16193.1C16193.2C H             4 2 0 0 0 2 
[28, 121] 263G 315.1C H + + + + + + + + + + + + 13 7 3 3 4 5 
[28, 121] 263G 315.1C 16311C H/HV +  + + +  + + + + + + 12 7 2 2 4 5 
[28, 121] 199C 263G 315.1C H        + +    2 2 0 0 2 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16209C H     + +  + + +   3 5 0 2 3 2 
[28, 121] 263G 315.1C 16293G H +   + +  + +    + 6 4 1 2 2 2 
[28, 121] 263G 315.1C 16362C H    + + +   +    7 2 0 3 1 3 
[28, 121] 93G 263G 315.1C 16093C 16129A H    +         0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 188G 262T 263G 315.1C 16293C H             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 228A 263G 269T 315.1C 16189C 16193.1C H             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16080G H        +     2 1 0 0 1 2 
[28, 121] 262T 263G 315.1C 16293C H           +  3 0 0 0 0 2 
[28, 121] 263G 315.1C 16162G 16368C H             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 152C 263G 315.1C 16189C 16193.1C H      +  + +    5 3 0 1 2 1 
[28, 121] 263G 315.1C 16093C H + + + +   + + +   + 6 6 3 1 3 3 
[28, 121] 263G 315.1C 16184T H +    +        2 0 1 1 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16189C H +    +  + + + + + + 7 5 1 1 4 2 
[28, 121] 146C 153G 204C 263G 315.1C 16189C 16193.1C H           +  2 0 0 0 0 2 
[28, 121] 263G 315.1C 16185T H             2 0 0 0 0 0 
[28, 121] 93G 249d 263G 315.1C 16240G H             1 0 0 0 0 1 
[28, 121] 263G 315.1C 16042A 16288C H             1 1 0 0 0 1 
[28, 121] 153G 204C 263G 315.1C 16189C 16193.1C H             4 2 0 0 0 2 
[28, 121] 153G 203A 204C 263G 315.1C 16189C 16193.1C 16255A H             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 195C 263G 315.1C 16051G 16312G H             3 0 0 0 0 2 
[28, 121] 153G 263G 315.1C 16147T 16189C 16193.1C16193.2C H             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16241G 16266T 16311C H             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 195C 263G 315.1C 16301T 16311C H11           +  0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 195C 263G 315.1C 16311C H11   +     +     4 2 1 0 1 2 
[28, 121] 146C 195C 263G 315.1C 16092C 16293G 16311C H11a             2 0 0 0 0 1 
[28, 121] 195C 263G 315.1C 16287T H12           +  4 1 0 0 0 2 
[28, 121] 199C 263G 315.1C 16153A 16189C 16193.1C 16356C 16362C H1b             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16189C 16193.1C 16356C 16362C H1b +      +  +    3 5 1 0 2 2 
[28, 121] 152C 263G 315.1C 16183C 16189C 16311C 16356C H1b             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 263G 267C 315.1C 16209C H1o             1 0 0 0 0 1 
[28, 121] 263G 267C 315.1C 16188T 16209C H1o             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 146C 263G 315.1C 16354T H2a1 +        +    5 2 1 0 1 5 
[28, 121] 263G 315.1C 16354T H2a1 +   + +   + +  + + 6 4 1 2 2 3 
[28, 121] 152C 263G 315.1C 16311C H2b +   + +   +    + 7 6 1 2 1 3 
[28, 121] 146C 263G 315.1C 16304C 16390A H5             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16304C H5 + +  + + +  + + + + + 10 7 2 3 3 4 























































































































































































































































































































[28, 121] 263G 315.1C 16189C 16193.1C 16304C H5             2 1 0 0 0 1 
[28, 121] 143A 189G 226C 263G 315.1C 16294T 16304C H5             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 334G 16166C 16304C H5             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 95C 263G 315.1C 373G 16092C 16201T 16304C H5             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 239C 263G 315.1C 16362C H6 + +  + + +  + + + + + 10 7 2 3 3 5 
[28, 121] 152C 239C 263G 315.1C 16362C H6 +   +    +     4 3 1 1 1 2 
[28, 121] 114T 146C 195C 263G 315.1C 16288C 16362C H8   +          1 0 1 0 0 1 
[28, 121] 152C 263G 315.1C 16168T H9a +   +       +  6 2 1 1 0 3 
[28, 121] 72C 263G 315.1C 16298C 16311C HV0     +    +   + 5 3 0 1 1 2 
[28, 121] 72C 73G 152C 195C 263G 315.1C 16217C 16243C 16261T HV2             1 0 0 0 0 1 
[28, 121] 73G 199C 204C 250C 263G 315.1C 16129A 16148T 16223T I5a             3 0 0 0 0 2 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16069T 16126C 16145A 16222T J1b             1 0 0 0 0 1 
[28, 121] 73G 242T 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16145A 16172C 16261T J1b1             4 4 0 0 0 3 
[28, 121] 73G 146C 152C 263G 271T 295T 315.1C 16069T 16126C 16145A 16222T 16234T J1b2/J             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 185A 228A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C J1c + +   + +  + +   + 9 7 2 2 2 3 
[28, 121] 73G 185A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C J1c +    + + + +   +  5 6 1 2 2 2 
[28, 121] 73G 185A 189G 228A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16224C J1c  +           0 0 1 0 0 0 
[28, 121] 73G 185A 263G 295T 315.1C 16069T 16111T 16126C J1c             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 185A 188G 228A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16366T J1c2 +          +  7 2 1 0 0 4 
[28, 121] 73G 150T 195C 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16231C J2     +  +    +  0 0 0 1 1 0 
[28, 121] 73G 150T 152C 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16193T J2b             3 0 0 0 0 1 
[28, 121] 73G 150T 263G 315.1C 16224C 16304C 16311C K             2 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 204C 263G 315.1C 16224C 16311C K +            0 0 1 0 0 0 
[28, 121] 73G 150T 249d 263G 315.1C 16224C 16311C K             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C K1a*    +    + +    7 5 0 1 2 2 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C 16354T K1a* +            1 0 1 0 0 1 
[28, 121] 73G 94A 263G 315.1C 16224C 16311C K1b1c       +      4 0 0 0 1 3 
[28, 121] 73G 146C 195C 263G 315.1C 16224C 16311C K1b2  + + + + +  + + +   4 6 2 3 3 2 
[28, 121] 73G 146C 195C 204C 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C K1b2             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 146C 263G 315.1C 16224C 16311C K2    +   + +  +   4 1 0 1 3 0 
[28, 121] 
73G 143A 152C 195C 263G 315.1C 16189C 16192T 16218T 16247G 16278T 16294T 
16309G 16390A 
L2a1k             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 152C 199C 204C 263G 315.1C 16147A 16172C 16223T 16248T 16320T 16355T N1a +  +     +  +   1 2 2 0 2 1 
[28, 121] 73G 152C 199C 204C 263G 315.1C 16147G 16172C 16223T 16248T 16295T 16355T N1a             2 0 0 0 0 2 
[28, 121] 73G 146C 263G 315.1C 16145A 16176G 16223T 16244A 16390A N1b             1 1 0 0 0 1 
[28, 121] 73G 195C 245C 263G 272G 315.1C 16145A 16176A 16223T 16241G 16390A N1b             3 0 0 0 0 1 
[28, 121] 146C 152C 263G 315.1C  16126C 16248T 16355T 16362C R0a1a             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 152C 263G 315.1C 16126C 16260T 16294T 16355T T             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T 16298C T1             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T1             7 3 0 0 0 3 
[28, 121] 73G 152C 195C 263G 315.1C 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T1a +   + + + + + + +  + 8 6 1 3 4 3 
[28, 121] 73G 151T 263G 315.1C 16126C 16294T 16296T T2             2 0 0 0 0 2 
[28, 121] 73G 146C 151T 263G 315.1C 16093C 16126C 16294T 16296T 16304C T2b             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16126C 16294T 16296T 16304C T2b + + + + + + + + + + + + 9 7 3 3 4 3 
[28, 121] 73G 263G 285T 315.1C 16129A 16179T 16182C 16183C 16189C 16249C 16274A U1a             1 0 0 0 0 1 
[28, 121] 73G 152C 217C 263G 315.1C 16051G 16129C 16182C 16183C 16189C 16362C U2e             0 1 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 152C 217C 263G 315.1C 340T 16051G 16129C 16189C 16256T U2e        + +    2 1 0 0 2 1 
[28, 121] 73G 150T 263G 315.1C 16189C 16343G 16390A U3a             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 150T 263G 315.1C 16343G 16390A U3a     +    +   + 5 3 0 1 1 2 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16201T 16293C 16356C U4             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 152C 185A 189G 195C 263G 315.1C 16356C U4             3 1 0 0 0 3 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16356C 16362C U4     +       + 5 1 0 1 0 3 























































































































































































































































































































[28, 121] 73G 143A 195C 263G 310C 16356C U4a2         +    0 0 0 0 1 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 310C 16278T U4a2             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 310C 315d 16192T U4a2             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 310C 315d 316d 317d 16356C U4a2           +  0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16051G 16179T 16239T 16356C 16362C U4c1             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16051G 16179T 16356C 16362C U4c1           +  4 0 0 0 0 2 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16179T 16356C U4c1 +  + +    +    + 9 5 2 1 1 4 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16136C 16192T 16256T 16270T 16311C U5a             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16192T 16256T 16270T U5a + + +  +   + + + + + 6 7 3 1 3 2 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16136C 16192T 16256T 16270T U5a +            0 2 1 0 0 0 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16256T 16270T 16399G U5a1 + + + + +    +  + + 10 5 3 2 1 3 
[28, 121] 73G 146C 263G 315.1C 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1             1 0 0 0 0 1 
[28, 121] 73G 150T 204C 207A 235G 263G 315.1C 16192T 16270T U5b             1 2 0 0 0 1 
[28, 121] 73G 150T 263G 315.1C 16186T 16189C 16270T 16293G U5b1b             1 0 0 0 0 1 
[28, 121] 73G 150T 228A 263G 315.1C 16192T 16270T 16304C U5b3        +     5 2 0 0 1 2 
[28, 121] 73G 152C 263G 315.1C 16293G 16318T U7             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 146C 263G 282C 315.1C 16146G 16243C 16342C U8a1             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 72C 263G 294C 315.1C 16162G 16298C V             1 0 0 0 0 1 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16234T 16298C V             1 0 0 0 0 1 
[28, 121] 73G 143A 189G 195C 204C 207A 263G 315.1C 16223T 16292T 16311C W             2 0 0 0 0 2 
[28, 121] 73G 189G 194T 195C 198C 204C 207A 210G 16172C 16223T 16231C 16292T W3’5             0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 189G 194T 195C 199C 204C 207A 210G 263G 315.1C 16172C 16223T 16231C 16292T W3'5  +         +  3 0 1 0 0 1 
[28, 121] 73G 189G 194T 195C 204C 207A 263G 315.1C 16223T 16292T W3'5 +        +   + 4 1 1 0 1 2 
[28, 121] 73G 153G 195C 225A 226C 263G 315.1C 16189C 16223T 16278T X2b +      + +    + 6 1 1 0 2 1 
[28, 121] 73G 143A 189G 195C 225A 226C 235G 263G 315.1C 16189C 16192T 16223T 16278T 16292T X2b             1 0 0 0 0 1 
[28, 121] 73G 153G 195C 263G 315.1C 16189C 16193.1C 16223T 16278T 16294T X2b             0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 263G 315.1C 16174T D             0 0 0 0 0 0 
[41] 146C 263G 315.1C 16142T 16325C H             1 0 0 0 0 1 
[41] 263G 315.1C 16188T H  +           5 3 1 0 0 2 
[41] 263G 315.1C 16274A H    +    +  + +  4 1 0 1 2 2 
[41] 195C 263G 310C 311T 315.1C 16311C H11             0 0 0 0 0 0 
[41] 195C 263G 315.1C 16311C 16390A H11             1 0 0 0 0 1 
[41] 195C 263G 315.1C 16293G 16311C H11a   +  +   +     7 7 1 1 1 4 
[41] 146C 189G 193G 263G 315.1C 16148T 16256T 16319A H13a2c1 +            0 0 1 0 0 0 
[41] 152C 263G 315.1C 16256T 16352C H14a             1 0 0 0 0 1 
[41] 263G 315.1C 326G 16048A 16261T 16270T H1ba             0 0 0 0 0 0 
[41] 146C 263G 315.1C 16129A H1e             1 0 0 0 0 0 
[41] 248d 263G 315.1C 16311C H1e1a4             0 0 0 0 0 0 
[41] 146C 195C 263G 315.1C 16271C 16311C H1n             1 0 0 0 0 1 
[41] 263G 315.1C 16093C 16260T 16311C H3v             1 0 0 0 0 1 
[41] 195C 239C 263G 315.1C 16362C H6             1 0 0 0 0 1 
[41] 93G 239C 263G 315.1C 16224C 16362C  H6             0 0 0 0 0 0 
[41] 72C 152C 263G 315.1C 16298C HV0             3 2 0 0 0 1 
[41] 152C 263G 315.1C 16221T HV4a           +  6 0 0 0 0 1 
[41] 73G 263G 295T 315.1C 16063C 16069T 16126C 16342C J             0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16261T J           +  5 0 0 0 0 2 
[41] 73G 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16261T 16286T J             0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 242T 263G 295T 16069T 16126C 16145A 16172C 16222T 16261T J1b1a1             0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 185A 228A 263G 295T 315.1C 16069T 16093C 16126C J1c        +     3 0 0 0 1 2 
[41] 73G 185A 263G 295T 315.1C 16126C J1c             0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 263G 295T 16063C 16126C 16348T J1c3f             0 0 0 0 0 0 























































































































































































































































































































[41] 146C 263G 315.1C 16069T 16126C 16193T 16319A  J2b1c1             0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 195C 263G 315.1C 16093C 16224C 16266T 16270T 16311C K1a4a1a             0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C 16362C K1a5a             1 1 0 0 0 1 
[41] 73G 263G 315.1C 16129A 16224C 16301T 16311C K2b1b             3 0 0 0 0 3 
[41] 73G 142C 199C 204C 263G 315.1C 16147G 16172C 16223T 16248T 16295T 16355T N1a1a             0 0 0 0 0 0 
[41] 
73G 142C 199C 204C 263G 315.1C 16147A 16172C 16223T 16248T 16304C 16320T 
16355T 
N1a1a1a             0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 150T 263G 315.1C 16261T 16343G  U3             0 0 0 0 0 0 
[41] 263G 310C 315.1C  U4a2a             0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 195C 263G 310C 315.1C 16126C U4a2a             0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 263G 315.1C 16136C 16192T 16256T 16270T 16287T U5a             0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 152C 263G 315.1C 16256T 16270T 16399G U5a1a1 + + +      +  +  4 3 3 0 1 2 
[41] 73G 263G 315.1C 16192T 16256T 16260T 16270T 16291T 16399G  U5a1b1             0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 263G 315.1C 16114A 16192T 16256T 16270T 16294T U5a2a +  + +    + + + +  2 2 2 1 3 1 
[41] 
73G 189G 191C 192C 195C 204C 207A 263G 315.1C 16066G 16129A 16145A 16223T 
16292T 
W1h             1 0 0 0 0 1 
[56] 73G 241G 263G 315.1C 16093C 16172C 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1             0 0 0 0 0 0 
[56] 73G 146C 195C 263G 315.1C 16145A 16176G 16223T 16244A 16390A N1b             0 0 0 0 0 0 
[56] 72C 263G 315.1C 16298C V + +  + + + + + + +  + 9 6 2 3 4 4 
[56] 73G 146C 195C 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C K1a13         +    5 0 0 0 1 2 
[56] 72C 200G 263G 315.1C 16298C V             1 1 0 0 0 1 
[56] 73G 195C 263G 315.1C 16179T 16356C 16362C U4c1a             0 0 0 0 0 0 
[56] 199C 263G 315.1C 16189C 16356C 16362C H1b             1 0 0 0 0 1 
[56] 72C 263G 315.1C 16184T 16298C V1a2             0 0 0 0 0 0 
[56] 
73G 152C 182T 189G 195C 247A 263G 315.1C 315.1C 16126C 16189C 16223T 16264T 
16270T 16274A 16278T 16293G 16311C 16362C 
L1b             0 0 0 0 0 0 
[56] 73G 152C 217C 263G 315.1C 16051G 16129C 16189C 16362C U2e2a             2 0 0 0 0 1 
[56] 73G 185A 188G 228A 263G 315.1C 295T 16069T 16126C 16366T J1c2*             0 0 0 0 0 0 
[56] 73G 185A 263G 315.1C 295T 315.1C 16063C 16069T 16126C 16342C J1c3*             0 0 0 0 0 0 
[56] 73G 152C 195C 263G 315.1C 16126C 16163G 16189C 16294T T1a1*             1 0 0 0 0 1 
[56] 73G 119C 152C 189G 195C 204C 207A 263G 315.1C 16193T 16223T 16292T W1c             3 1 0 0 0 2 
[117] 152C 199C 263G 315.1C H             1 1 0 0 0 0 
[117] 152C 262T 263G 315.1C H             0 0 0 0 0 0 
[117] 152C 263G 295T 315.1C H             1 0 0 0 0 1 
[117] 195C 263G 315.1C 16060C 16131C 16304C H             0 0 0 0 0 0 
[117] 146C 195C 263G 315.1C 16092C 16213A 16256T 16293G 16311C H             0 0 0 0 0 0 
[117] 195C 263G 315.1C 16092C 16293G 16301T 16311C H             1 0 0 0 0 1 
[117] 263G 315.1C 16093C 16304C 16327T 16363G H             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16162G 16209C 16248T H             0 0 0 0 0 0 
[117] 263G 315.1C 16166C 16304C H             1 0 0 0 0 1 
[117] 263G 315.1C 16183C 16189C 16266T H             0 0 0 0 0 0 
[117] 195C 215G 263G 315.1C 320T 324G 16209C 16278T 16293G 16311C H             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 152C 195C 263G 315.1C 16217C 16243C 16261T H             0 0 0 0 0 0 
[117] 146C 152C 237G 263G 315.1C 16221T 16260T H             0 0 0 0 0 0 
[117] 146C 263G 315.1C 16221T H             2 0 0 0 0 1 
[117] 263G 315.1C 16239T H    + +   +     3 4 0 2 1 2 
[117] 73G 263G 315.1C 16269G 16304C H             0 0 0 0 0 0 
[117] 144A 146C 195C 263G 315.1C 16271C 16311C H             0 0 0 0 0 0 
[117] 315.1C 16291T H           +  0 0 0 0 0 0 
[117] 146C 263G 315.1C 16304C H +            5 4 1 0 0 2 
[117] 263G 315.1C 16357d H             0 0 0 0 0 0 























































































































































































































































































































[117] 73G 185A 188G 228A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C J +   + + + + + + +   9 6 1 3 4 4 
[117] 73G 185A 188G 228A 263G 295T 315.1C 320T 16069T 16126C J             0 0 0 0 0 0 
[117] 
73G 94A 150T 152C 189G 207A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16176T 16193T 
16292T 
J             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 146C 263G 315.1C 16071T 16224C 16311C K             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16129A 16192T 16224C 16301T 16311C K             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16224C 16311C K  +  + +  + + + + + + 9 5 1 2 4 4 
[117] 73G 263G 315.1C 16126C 16181G 16294T T             2 0 0 0 0 0 
[117] 73G 195C 263G 315.1C 320T 328C 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 152C 263G 315.1C 16126C 16270T 16294T 16304C T             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 242T 263G 295T 315.1C 16126C 16270T 16294T 16304C T             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16126C 16294T 16296T 16304C 16352C T             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16126C 16294T 16304C T +    +   +   + + 7 6 1 1 1 3 
[117] 152C 217C 263G 315.1C 16129C 16183C 16189C U2             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 152C 263G 315.1C 340T 16129C 16183C 16189C U2             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 195C 263G 315.1C 16051C 16179T 16356C 16362C U4             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16192T 16256T 16270T 16291T U5             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 150T 243G 263G 315.1C 16065.1T 16144C 16189C 16270T U5             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 150T 263G 315.1C 16093C 16189C 16270T U5  +   +  +      4 4 1 1 1 1 
[117] 263G 315.1C 16298C V + +      + +    6 4 2 0 2 2 
[117] 263G 315.1C 320T 16298C V             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 189G 194T 195C 204C 207A 263G 315.1C 16093C 16223T 16292T W             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 153G 195C 225A 226C 263G 315.1C 16184A 16189C 16223T 16278T X             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 199C 204C 263G 315.1C 16147G 16172C 16223T 16248T 16355T N1a             1 0 0 0 0 1 
[117] 73G 146C 263G 315.1C 16145A 16176G 16223T 16244A N1b             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 146C 210G 263G 315.1C 16071T 16086C 16172C 16187T 16189C 16217C 16223T B4             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 195C 263G 315.1C 320T 16129A 16182C 16183C 16189C 16234T U8b1a1             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16174T 16207G 16358G 16362C D4h1             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16174T 16358G D4h1             0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 195C 263G 310C 16183G 16354T U4a2a             0 0 0 0 0 0 
  
Величина 
узорка 480 159 114 236 680 100 338 2157 595 392 208 671 7347 4157 753 1016 3482 2536 
                     
 
Број дељених хаплотипова са обједињеним узорком српске популације (227 
хаплотипова)  23 13 10 13 17 8 12 24 18 12 17 14 139 101 87 80 90 133 













Табела 8.7. Наставак 
 
  







































































































































































































[28, 121] 73G 263G 315.1C 16174T 16362C D 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 152C 263G 315.1C H 3 2 6 6 1 1 1 6 1 3 
[28, 121] 131C 152C 263G 315.1C H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16129A H 3 1 6 3 1 0 1 3 1 2 
[28, 121] 153G 204C 263G 315.1C 16189C 16193.1C 16193.2C H 0 0 2 1 0 1 0 3 1 0 
[28, 121] 263G 315.1C H 3 2 7 6 3 2 1 7 1 3 
[28, 121] 263G 315.1C 16311C H/HV 3 1 6 5 3 2 1 7 1 3 
[28, 121] 199C 263G 315.1C H 1 0 3 2 0 0 0 0 0 2 
[28, 121] 263G 315.1C 16209C H 3 0 6 1 1 0 0 2 0 1 
[28, 121] 263G 315.1C 16293G H 2 1 4 4 1 0 0 2 1 3 
[28, 121] 263G 315.1C 16362C H 0 0 4 3 1 1 0 4 0 3 
[28, 121] 93G 263G 315.1C 16093C 16129A H 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 188G 262T 263G 315.1C 16293C H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 228A 263G 269T 315.1C 16189C 16193.1C H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16080G H 0 0 2 0 0 0 0 2 0 0 
[28, 121] 262T 263G 315.1C 16293C H 0 0 0 0 0 1 1 3 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16162G 16368C H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 152C 263G 315.1C 16189C 16193.1C H 2 0 4 2 0 1 0 2 1 2 
[28, 121] 263G 315.1C 16093C H 2 2 5 4 2 0 0 3 1 2 
[28, 121] 263G 315.1C 16184T H 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16189C H 3 1 6 3 1 1 1 3 1 3 
[28, 121] 146C 153G 204C 263G 315.1C 16189C 16193.1C H 0 0 0 0 0 0 1 2 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16185T H 0 0 0 2 0 0 0 0 0 2 
[28, 121] 93G 249d 263G 315.1C 16240G H 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16042A 16288C H 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 153G 204C 263G 315.1C 16189C 16193.1C H 0 0 2 1 0 1 0 3 1 0 
[28, 121] 153G 203A 204C 263G 315.1C 16189C 16193.1C 16255A H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 195C 263G 315.1C 16051G 16312G H 0 0 0 0 0 1 0 3 0 0 
[28, 121] 153G 263G 315.1C 16147T 16189C 16193.1C16193.2C H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 16241G 16266T 16311C H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 195C 263G 315.1C 16301T 16311C H11 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 
[28, 121] 195C 263G 315.1C 16311C H11 1 0 2 2 1 0 0 2 1 1 
[28, 121] 146C 195C 263G 315.1C 16092C 16293G 16311C H11a 0 0 0 0 0 1 0 2 0 0 
[28, 121] 195C 263G 315.1C 16287T H12 0 0 0 0 1 2 1 4 0 0 
[28, 121] 199C 263G 315.1C 16153A 16189C 16193.1C 16356C 16362C H1b 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16189C 16193.1C 16356C 16362C H1b 2 1 4 1 1 0 0 2 1 0 
[28, 121] 152C 263G 315.1C 16183C 16189C 16311C 16356C H1b 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 263G 267C 315.1C 16209C H1o 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 263G 267C 315.1C 16188T 16209C H1o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 146C 263G 315.1C 16354T H2a1 2 1 1 0 0 0 0 5 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16354T H2a1 3 1 4 3 0 0 1 3 1 2 
[28, 121] 152C 263G 315.1C 16311C H2b 3 1 4 4 1 0 0 3 1 3 
[28, 121] 146C 263G 315.1C 16304C 16390A H5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16304C H5 3 2 6 4 2 2 1 6 1 3 
[28, 121] 263G 315.1C 16183C 16189C 16193.1C 16304C H5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 263G 315.1C 16189C 16193.1C 16304C H5 0 0 1 1 0 0 0 1 1 0 
[28, 121] 143A 189G 226C 263G 315.1C 16294T 16304C H5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 




































































































































































































[28, 121] 95C 263G 315.1C 373G 16092C 16201T 16304C H5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 239C 263G 315.1C 16362C H6 3 2 6 4 2 1 1 6 1 3 
[28, 121] 152C 239C 263G 315.1C 16362C H6 2 1 2 3 0 0 0 2 0 2 
[28, 121] 114T 146C 195C 263G 315.1C 16288C 16362C H8 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 
[28, 121] 152C 263G 315.1C 16168T H9a 1 1 1 3 0 1 1 4 1 1 
[28, 121] 72C 73G 152C 195C 263G 315.1C 16217C 16243C 16261T HV2 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 72C 263G 315.1C 16298C 16311C HV0 2 0 2 2 1 1 0 3 1 1 
[28, 121] 73G 199C 204C 250C 263G 315.1C 16129A 16148T 16223T I5a 0 0 0 1 0 0 0 2 1 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16069T 16126C 16145A 16222T J1b 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 73G 242T 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16145A 16172C 16261T J1b1 2 0 1 0 1 1 0 4 0 0 
[28, 121] 73G 146C 152C 263G 271T 295T 315.1C 16069T 16126C 16145A 16222T 16234T J1b2/J 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 185A 228A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C J1c 3 2 6 4 1 1 0 4 1 3 
[28, 121] 73G 185A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C J1c 2 1 6 3 1 0 1 2 1 2 
[28, 121] 73G 185A 189G 228A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16224C J1c 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 185A 263G 295T 315.1C 16069T 16111T 16126C J1c 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 185A 188G 228A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16366T J1c2 1 1 1 1 0 2 1 6 0 1 
[28, 121] 73G 150T 195C 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16231C J2 0 0 2 0 0 0 1 0 0 0 
[28, 121] 73G 150T 152C 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16193T J2b 0 0 0 2 0 0 0 1 1 1 
[28, 121] 73G 150T 263G 315.1C 16224C 16304C 16311C K 0 0 0 2 0 0 0 0 1 0 
[28, 121] 73G 204C 263G 315.1C 16224C 16311C K 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 150T 249d 263G 315.1C 16224C 16311C K 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C K1a* 3 0 4 4 0 1 0 3 1 3 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C 16354T K1a* 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 73G 94A 263G 315.1C 16224C 16311C K1b1c 0 0 1 1 0 0 0 3 1 0 
[28, 121] 73G 146C 195C 263G 315.1C 16224C 16311C K1b2 3 1 6 3 3 0 0 2 1 1 
[28, 121] 73G 146C 195C 204C 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C K1b2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 146C 263G 315.1C 16224C 16311C K2 0 0 3 4 1 1 0 1 1 2 
[28, 121] 73G 143A 152C 195C 263G 315.1C 16189C 16192T 16218T 16247G 16278T 16294T 16309G 16390A L2a1k 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 152C 199C 204C 263G 315.1C 16147A 16172C 16223T 16248T 16320T 16355T N1a 2 1 1 0 2 0 0 1 0 0 
[28, 121] 73G 152C 199C 204C 263G 315.1C 16147G 16172C 16223T 16248T 16295T 16355T N1a 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0 
[28, 121] 73G 146C 263G 315.1C 16145A 16176G 16223T 16244A 16390A N1b 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 73G 195C 245C 263G 272G 315.1C 16145A 16176A 16223T 16241G 16390A N1b 0 0 0 1 0 1 0 2 1 0 
[28, 121] 146C 152C 263G 315.1C  16126C 16248T 16355T 16362C R0a1a 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 152C 263G 315.1C 16126C 16260T 16294T 16355T T 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T 16298C T1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T1 1 0 2 2 0 2 0 5 0 2 
[28, 121] 73G 152C 195C 263G 315.1C 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T1a 3 1 7 4 1 1 0 4 1 3 
[28, 121] 73G 151T 263G 315.1C 16126C 16294T 16296T T2 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0 
[28, 121] 73G 146C 151T 263G 315.1C 16093C 16126C 16294T 16296T 16304C T2b 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16126C 16294T 16296T 16304C T2b 3 2 7 4 3 2 1 5 1 3 
[28, 121] 73G 263G 285T 315.1C 16129A 16179T 16182C 16183C 16189C 16249C 16274A U1a 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 73G 152C 217C 263G 315.1C 16051G 16129C 16182C 16183C 16189C 16362C U2e 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 152C 217C 263G 315.1C 340T 16051G 16129C 16189C 16256T U2e 1 0 2 1 0 0 0 1 0 1 
[28, 121] 73G 150T 263G 315.1C 16189C 16343G 16390A U3a 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 150T 263G 315.1C 16343G 16390A U3a 2 0 3 2 0 1 0 3 1 1 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16201T 16293C 16356C U4 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 152C 185A 189G 195C 263G 315.1C 16356C U4 0 0 1 0 0 0 0 3 0 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16356C 16362C U4 0 0 2 1 0 1 0 4 1 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16356C U4 2 1 5 3 3 2 0 5 1 2 
[28, 121] 73G 143A 195C 263G 310C 16356C U4a2 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 310C 16278T U4a2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 310C 315d 16192T U4a2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 310C 315d 316d 317d 16356C U4a2 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 
[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16051G 16179T 16239T 16356C 16362C U4c1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 




































































































































































































[28, 121] 73G 195C 263G 315.1C 16179T 16356C U4c1 3 1 3 4 1 1 0 5 1 3 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16136C 16192T 16256T 16270T 16311C U5a 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16192T 16256T 16270T U5a 3 2 5 3 3 0 1 2 1 3 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16136C 16192T 16256T 16270T U5a 2 1 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16256T 16270T 16399G U5a1 2 2 4 5 2 2 1 5 1 3 
[28, 121] 73G 146C 263G 315.1C 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 73G 150T 204C 207A 235G 263G 315.1C 16192T 16270T U5b 1 0 1 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 73G 150T 263G 315.1C 16186T 16189C 16270T 16293G U5b1b 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 73G 150T 228A 263G 315.1C 16192T 16270T 16304C U5b3 0 0 2 3 1 0 0 2 1 2 
[28, 121] 73G 152C 263G 315.1C 16293G 16318T U7 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 146C 263G 282C 315.1C 16146G 16243C 16342C U8a1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 72C 263G 294C 315.1C 16162G 16298C V 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 73G 263G 315.1C 16234T 16298C V 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 73G 143A 189G 195C 204C 207A 263G 315.1C 16223T 16292T 16311C W 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0 
[28, 121] 73G 189G 194T 195C 198C 204C 207A 210G 16172C 16223T 16231C 16292T W3’5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[28, 121] 73G 189G 194T 195C 199C 204C 207A 210G 263G 315.1C 16172C 16223T 16231C 16292T W3'5 0 1 0 0 0 2 1 3 0 0 
[28, 121] 73G 189G 194T 195C 204C 207A 263G 315.1C 16223T 16292T W3'5 0 1 2 1 0 1 0 3 0 1 
[28, 121] 73G 153G 195C 225A 226C 263G 315.1C 16189C 16223T 16278T X2b 1 1 2 4 0 0 0 1 1 3 
[28, 121] 73G 143A 189G 195C 225A 226C 235G 263G 315.1C 16189C 16192T 16223T 16278T 16292T X2b 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[28, 121] 73G 153G 195C 263G 315.1C 16189C 16193.1C 16223T 16278T 16294T X2b 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 263G 315.1C 16174T D 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 146C 263G 315.1C 16142T 16325C H 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[41] 263G 315.1C 16188T H 1 1 0 1 1 1 0 3 1 1 
[41] 263G 315.1C 16274A H 1 0 1 3 1 0 1 2 1 1 
[41] 195C 263G 310C 311T 315.1C 16311C H11 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 195C 263G 315.1C 16311C 16390A H11 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[41] 195C 263G 315.1C 16293G 16311C H11a 3 0 4 3 2 0 0 4 1 2 
[41] 146C 189G 193G 263G 315.1C 16148T 16256T 16319A H13a2c1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 152C 263G 315.1C 16256T 16352C H14a 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[41] 263G 315.1C 326G 16048A 16261T 16270T H1ba 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 146C 263G 315.1C 16129A H1e 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
[41] 248d 263G 315.1C 16311C H1e1a4 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 146C 195C 263G 315.1C 16271C 16311C H1n 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[41] 263G 315.1C 16093C 16260T 16311C H3v 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[41] 195C 239C 263G 315.1C 16362C H6 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[41] 93G 239C 263G 315.1C 16224C 16362C  H6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 72C 152C 263G 315.1C 16298C HV0 2 0 0 1 0 0 0 1 1 1 
[41] 152C 263G 315.1C 16221T HV4a 0 0 0 2 0 2 1 3 0 3 
[41] 73G 263G 295T 315.1C 16063C 16069T 16126C 16342C J 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16261T J 0 0 0 1 0 2 1 4 1 0 
[41] 73G 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16261T 16286T J 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 242T 263G 295T 16069T 16126C 16145A 16172C 16222T 16261T J1b1a1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 185A 228A 263G 295T 315.1C 16069T 16093C 16126C J1c 0 0 1 1 0 0 0 2 0 1 
[41] 73G 185A 263G 295T 315.1C 16126C J1c 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 263G 295T 16063C 16126C 16348T J1c3f 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 94A 150T 152C 189G 207A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16148T 16193T J2b 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[41] 146C 263G 315.1C 16069T 16126C 16193T 16319A  J2b1c1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 195C 263G 315.1C 16093C 16224C 16266T 16270T 16311C K1a4a1a 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C 16362C K1a5a 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 
[41] 73G 263G 315.1C 16129A 16224C 16301T 16311C K2b1b 0 0 0 0 0 0 0 3 0 0 
[41] 73G 142C 199C 204C 263G 315.1C 16147G 16172C 16223T 16248T 16295T 16355T N1a1a 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 142C 199C 204C 263G 315.1C 16147A 16172C 16223T 16248T 16304C 16320T 16355T N1a1a1a 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 150T 263G 315.1C 16261T 16343G  U3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 




































































































































































































[41] 73G 195C 263G 310C 315.1C 16126C U4a2a 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 263G 315.1C 16136C 16192T 16256T 16270T 16287T U5a 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 152C 263G 315.1C 16256T 16270T 16399G U5a1a1 3 2 1 0 1 1 1 3 0 1 
[41] 73G 263G 315.1C 16192T 16256T 16260T 16270T 16291T 16399G  U5a1b1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[41] 73G 263G 315.1C 16114A 16192T 16256T 16270T 16294T U5a2a 1 1 3 2 2 0 1 1 0 1 
[41] 73G 189G 191C 192C 195C 204C 207A 263G 315.1C 16066G 16129A 16145A 16223T 16292T W1h 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[56] 73G 241G 263G 315.1C 16093C 16172C 16192T 16256T 16270T 16399G U5a1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[56] 73G 146C 195C 263G 315.1C 16145A 16176G 16223T 16244A 16390A N1b 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[56] 72C 263G 315.1C 16298C V 3 2 6 4 2 1 0 5 1 3 
[56] 73G 146C 195C 263G 315.1C 16093C 16224C 16311C K1a13 0 0 1 3 0 0 0 2 1 2 
[56] 72C 200G 263G 315.1C 16298C V 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 
[56] 73G 195C 263G 315.1C 16179T 16356C 16362C U4c1a 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[56] 199C 263G 315.1C 16189C 16356C 16362C H1b 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[56] 72C 263G 315.1C 16184T 16298C V1a2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[56] 73G 152C 182T 189G 195C 247A 263G 315.1C 315.1C 16126C 16189C 16223T 16264T 16270T 16274A 16278T 16293G 16311C 16362C L1b 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[56] 73G 152C 217C 263G 315.1C 16051G 16129C 16189C 16362C U2e2a 0 0 0 1 0 0 0 1 0 1 
[56] 73G 185A 188G 228A 263G 315.1C 295T 16069T 16126C 16366T J1c2* 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[56] 73G 185A 263G 315.1C 295T 315.1C 16063C 16069T 16126C 16342C J1c3* 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[56] 73G 152C 195C 263G 315.1C 16126C 16163G 16189C 16294T T1a1* 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[56] 73G 119C 152C 189G 195C 204C 207A 263G 315.1C 16193T 16223T 16292T W1c 1 0 0 0 0 1 0 3 0 0 
[117] 152C 199C 263G 315.1C H 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 
[117] 152C 262T 263G 315.1C H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 152C 263G 295T 315.1C H 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[117] 195C 263G 315.1C 16060C 16131C 16304C H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 146C 195C 263G 315.1C 16092C 16213A 16256T 16293G 16311C H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 195C 263G 315.1C 16092C 16293G 16301T 16311C H 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[117] 263G 315.1C 16093C 16304C 16327T 16363G H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16162G 16209C 16248T H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 263G 315.1C 16166C 16304C H 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[117] 263G 315.1C 16183C 16189C 16266T H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 195C 215G 263G 315.1C 320T 324G 16209C 16278T 16293G 16311C H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 152C 195C 263G 315.1C 16217C 16243C 16261T H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 146C 152C 237G 263G 315.1C 16221T 16260T H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 146C 263G 315.1C 16221T H 0 0 0 1 0 0 0 1 1 0 
[117] 263G 315.1C 16239T H 2 0 3 2 1 0 0 2 1 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16269G 16304C H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 144A 146C 195C 263G 315.1C 16271C 16311C H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 315.1C 16291T H 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 
[117] 146C 263G 315.1C 16304C H 3 1 1 1 0 2 0 4 0 1 
[117] 263G 315.1C 16357d H 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 199C 204C 250C 263G 315.1C 16129A 16223T 16311C I 0 0 0 2 0 0 0 0 1 0 
[117] 73G 185A 188G 228A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C J 3 1 7 4 2 1 0 5 1 3 
[117] 73G 185A 188G 228A 263G 295T 315.1C 320T 16069T 16126C J 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 94A 150T 152C 189G 207A 263G 295T 315.1C 16069T 16126C 16176T 16193T 16292T J 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 146C 263G 315.1C 16071T 16224C 16311C K 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16129A 16192T 16224C 16301T 16311C K 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16224C 16311C K 3 1 5 4 1 1 1 5 1 3 
[117] 73G 263G 315.1C 16126C 16181G 16294T T 0 0 0 2 0 0 0 0 1 0 
[117] 73G 195C 263G 315.1C 320T 328C 16126C 16163G 16186T 16189C 16294T T 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 152C 263G 315.1C 16126C 16270T 16294T 16304C T 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 242T 263G 295T 315.1C 16126C 16270T 16294T 16304C T 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16126C 16294T 16296T 16304C 16352C T 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16126C 16294T 16304C T 3 1 4 3 1 0 1 3 1 3 
[117] 152C 217C 263G 315.1C 16129C 16183C 16189C U2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 




































































































































































































[117] 73G 195C 263G 315.1C 16051C 16179T 16356C 16362C U4 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16192T 16256T 16270T 16291T U5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 150T 243G 263G 315.1C 16065.1T 16144C 16189C 16270T U5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 150T 263G 315.1C 16093C 16189C 16270T U5 3 1 3 2 0 1 0 2 1 1 
[117] 263G 315.1C 16298C V 3 2 3 3 0 1 0 3 1 2 
[117] 263G 315.1C 320T 16298C V 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 189G 194T 195C 204C 207A 263G 315.1C 16093C 16223T 16292T W 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 153G 195C 225A 226C 263G 315.1C 16184A 16189C 16223T 16278T X 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 199C 204C 263G 315.1C 16147G 16172C 16223T 16248T 16355T N1a 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 
[117] 73G 146C 263G 315.1C 16145A 16176G 16223T 16244A N1b 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 146C 210G 263G 315.1C 16071T 16086C 16172C 16187T 16189C 16217C 16223T B4 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 195C 263G 315.1C 320T 16129A 16182C 16183C 16189C 16234T U8b1a1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16174T 16207G 16358G 16362C D4h1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 263G 315.1C 16174T 16358G D4h1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
[117] 73G 195C 263G 310C 16183G 16354T U4a2a 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
    Величина узорка 2191 639 5472 3261 716 539 208 3075 1447 2682 
                
  Број дељених хаплотипова са обједињеним узорком српске популације (227 хаплотипова)  92 86 100 102 81 85 74 134 92 95 
  Проценат дељених хаплотипова са српском популацијом  40,53 37,89 44,05 44,93 35,68 37,44 32,60 59,03 40,53 41,85 
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Табела 8.8. Списак комплетних секвенци мтДНК коришћених за реконструкцију филогенија одабраних митогенома детектованих у испитиваном узорку српске 
популације који припадају (под)хаплогрупама: H5, H6, HV, L2a1k, D4j, N1b, U1, U2, U3, U4, U5, U7, U8 и K1. 




Држава/регион/популација/археолошки локалитет Референца  
  K1a13      19     
         KC878721 Француска Costa et al., 2013.  
         MC1519 Француска mtDNA Community  
         JQ702193 Француска Behar et al., 2012.  
         JQ703526 Француска Behar et al., 2012.  
         JQ702796 Шпанија Behar et al., 2012.  
   K1a13a     14     
    K1a13a1    7     
         KM103655 Босна и Херцеговина Kovacevic et al., 2014.  
         KM103657 Хрватска Kovacevic et al., 2014.  
         KM103653 Хрватска Kovacevic et al., 2014.  
         KM103658 Хрватска Kovacevic et al., 2014.  
         JQ706030 Хрватска Behar et al., 2012.  
         JN202723 Хрватска Family Tree DNA  
         KT698005 Србија Davidovic et al., 2017.  
    K1a13a2    2     
         JQ704548 Шпанија Behar et al., 2012.  
         MC3978 Шпанија mtDNA Community  
    K1a13a3    2     
         AY339564 Финска Moilanen et al., 2003.  
         AY339563 Финска Moilanen et al., 2003.  
    Ka13a4    3     
         JQ702991 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ705537 НА Behar et al., 2012.  
         GU944475 САД Family Tree DNA  
  K1a2      46     
         JN647926 Јерменија Family Tree DNA  
         AY495254 Европа Coble et al., 2004.  
         HM065508 Италија Family Tree DNA  
         EF660927 Италија Gasparre et al., 2007.  
         KF723708 Италија Family Tree DNA  
         MC3351 Италија mtDNA Community  
         JQ703309 НА Behar et al., 2012.  
         KC911410 Кашкаи (Иран) Derenko et al., 2013.  
         KT698036 Русија Davidovic et al., 2017.  
         KT698013 Србија Davidovic et al., 2017.  
         KC878713 Турска Costa et al., 2013.  
   K1a2a     22     
         KF161641 Данска Li et al., 2014.  
         JQ705620 Немачка Behar et al., 2012.  
         EU915473 Италија Pello et al., 2008.  
         KT749777 Италија Coia et al., 2016.  
         EU849002 НА Family Tree DNA  
         JQ702031 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705354 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705646 Пољска Behar et al., 2012.  
         JQ703026 Шкотска Behar et al., 2012.  
         Troc4 Els Trocs, Шпанија Haak et al., 2015. древни 
         JQ703041 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         JQ705456 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         MC1780 САД mtDNA Community  
    K1a2a1    5     
         JQ701856 НА Behar et al., 2012.  
         MC3340 НА mtDNA Community  
         JQ702748 Шкотска Behar et al., 2012.  
         NA20522 Тоскана Gomez Carbala et al., 2015.  
    K1a2a2    6     
         MC2596 Финска mtDNA Community  
         KF171123 Финска Family Tree DNA  
         AY339565 Финска Moilanen et al., 2003.  
         JQ703581 НА Behar et al., 2012.  
         MC723 САД mtDNA Community  
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   K1a2b     6     
         EU760854 Енглеска Family Tree DNA  
         HM041971 Француска Family Tree DNA  
         MC3078 Немачка mtDNA Community  
         JQ704017 НА Behar et al., 2012.  
         JQ706001 НА Behar et al., 2012.  
         GQ281051 НА Family Tree DNA  
   K1a2c     7     
         JQ705149 Финска Behar et al., 2012.  
         ROT3 Rothenschirmbach, Немачка Haak et al., 2015. древни 
         MC1359 НА mtDNA Community  
         JQ703037 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702306 НА Behar et al., 2012.  
         KC477768 Шведска Family Tree DNA  
         MC3639 САД mtDNA Community  
  K1a4      283     
         KJ856742 Алтај (Русија) Derenko et al., 2014.  
         KC911418 Азербејџан Derenko et al., 2013.  
         JX273272 Чеченија Costa et al., 2013.  
         KT698033 Чешка Davidovic et al., 2017.  
         AY495261 Европа Coble et al., 2004.  
         AY495263 Европа Coble et al., 2004.  
         EU130551 Италија Family Tree DNA  
         JQ702505 Италија Behar et al., 2012.  
         KT932091 Италија Family Tree DNA  
         KT749800 Италија Coia et al., 2016.  
         KT749812 Италија Coia et al., 2016.  
         KT749811 Италија Coia et al., 2016.  
         JQ703296 НА Behar et al., 2012.  
         JX273285 Румунија Costa et al., 2013.  
         JX273289 Сирија Costa et al., 2013.  
         FJ348212 Тирол Pichler et al., 2010.  
         MC1072 САД mtDNA Community  
         KM101805 САД Just et al.,  2015.  
   K1a4a     184     
         JQ705100 Ашкеназ Behar et al., 2012.  
         JQ702521 Немачка Behar et al., 2012.  
         JX273260 Ирак Costa et al., 2013.  
         JX273281 Кабардинска (Русија) Costa et al., 2013.  
         JX273280 Кабардинска (Русија) Costa et al., 2013.  
         EU603401 НА Family Tree DNA  
         JX273253 Палестина Costa et al., 2013.  
         MC88 Сицилија mtDNA Community  
         JQ703493 Швајцарска Behar et al., 2012.  
         KC878715 Турска Costa et al., 2013.  
    K1a4a1    174     
         KF162673 Данска Li et al., 2014.  
         AY495262 Европа Coble et al., 2004.  
         JQ705229 Енглеска Behar et al., 2012.  
         HM045846 Енглеска Family Tree DNA  
         JQ703704 Француска Behar et al., 2012.  
         EU616625 НА Family Tree DNA  
         JQ704109 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705661 НА Behar et al., 2012.  
         JQ701835 НА Behar et al., 2012.  
         RISE154 Пољска (Уњетичка култура) Allentoft et al., 2015. древни 
         JQ705785 Португалија Behar et al., 2012.  
         KT698008 Србија Davidovic et al., 2017.  
         JQ705543 Шпанија Behar et al., 2012.  
         JQ702281 Шпанија Behar et al., 2012.  
         JQ704808 Шведска Behar et al., 2012.  
         FJ460525 Тунис Costa et al., 2009.  
         JQ704320 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         KM101779 САД Just et al.,  2015.  
     K1a4a1a   84     
         JQ705556 Хрватска Behar et al., 2012.  
         JX153374 Данска Raule et al., 2014.  
         JX152839 Данска Raule et al., 2014.  
         JX152846 Данска Raule et al., 2014.  
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         JX153933 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161488 Данска Li et al., 2014.  
         KF161533 Данска Li et al., 2014.  
         KF161684 Данска Li et al., 2014.  
         KF161801 Данска Li et al., 2014.  
         KF161116 Данска Li et al., 2014.  
         KF162733 Данска Li et al., 2014.  
         KF161295 Данска Li et al., 2014.  
         KF161491 Данска Li et al., 2014.  
         KF161531 Данска Li et al., 2014.  
         KF162875 Данска Li et al., 2014.  
         JX153646 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161995 Данска Li et al., 2014.  
         KF161951 Данска Li et al., 2014.  
         KF162058 Данска Li et al., 2014.  
         KF162749 Данска Li et al., 2014.  
         JX153525 Данска Raule et al., 2014.  
         JX153663 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161092 Данска Li et al., 2014.  
         KF162127 Данска Li et al., 2014.  
         KF161836 Данска Li et al., 2014.  
         KF161920 Данска Li et al., 2014.  
         KF162364 Данска Li et al., 2014.  
         JX153167 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161764 Данска Li et al., 2014.  
         JX047544 Енглеска Family Tree DNA  
         JN089380 Енглеска Family Tree DNA  
         HQ907958 Енглеска Family Tree DNA  
         MC1418 Енглеска mtDNA Community  
         JX153264 Финска Raule et al., 2014.  
         JX153211 Финска Raule et al., 2014.  
         JX153253 Финска Raule et al., 2014.  
         KP752420 Финска Family Tree DNA  
         KR712273 Финска Family Tree DNA  
         JX153257 Финска Raule et al., 2014.  
         KF451073 Француска Lippold et al., 2014.  
         JQ703763 Француска Behar et al., 2012.  
         KF723707 Немачка Family Tree DNA  
         JQ705714 Мађарска Behar et al., 2012.  
         MC205 Ирска mtDNA Community  
         JQ703782 Ирска Behar et al., 2012.  
         KT749782 Италија Coia et al., 2016.  
         JQ702175 НА Behar et al., 2012.  
         AY495265 НА Coble et al., 2004.  
         JQ702213 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702700 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703007 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702773 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702811 НА Behar et al., 2012.  
         JN122621 НА Family Tree DNA  
         JQ704873 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703444 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705980 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705270 НА Behar et al., 2012.  
         HM031133 НА Family Tree DNA  
         JQ703685 НА Behar et al., 2012.  
         EU328539 НА Family Tree DNA  
         MC1046 НА mtDNA Community  
         JQ702896 НА Behar et al., 2012.  
         KJ801422 НА Lang et al., 2015.  
         JQ701810 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702238 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703880 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703168 НА Behar et al., 2012.  
         GU122978 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         GU123015 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         JQ340869 Шкотска Family Tree DNA  
         JN559854 Шведска Family Tree DNA  
         JQ702797 Шведска Behar et al., 2012.  
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         MC1232 Швајцарска mtDNA Community  
         JQ703212 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         KP718061 САД Family Tree DNA  
         KM101914 САД Just et al.,  2015.  
         MC4884 САД mtDNA Community  
         GU361766 САД Family Tree DNA  
         KT700199 САД Family Tree DNA  
         KM101806 САД Just et al.,  2015.  
         KM101905 САД Just et al.,  2015.  
         GU371909 САД Family Tree DNA  
         MC1329 САД mtDNA Community  
     K1a4a1b   13     
         MC124 Канада mtDNA Community  
         MC2837 Енглеска mtDNA Community  
         GU191795 Енглеска Family Tree DNA  
         JQ702779 Енглеска Behar et al., 2012.  
         JQ703407 Енглеска Behar et al., 2012.  
         JQ703171 Немачка Behar et al., 2012.  
         EU677385 НА Family Tree DNA  
         GU971379 НА Family Tree DNA  
         JQ704948 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702471 НА Behar et al., 2012.  
         EF464682 НА Family Tree DNA  
         JQ702610 НА Behar et al., 2012.  
         MC1444 САД mtDNA Community  
     K1a4a1c   7     
         JF433953 Британија Family Tree DNA  
         JN258704 Енглеска Family Tree DNA  
         JX153840 Финска Raule et al., 2014.  
         MC821 Финска mtDNA Community  
         JQ705215 Немачка Behar et al., 2012.  
         EU692798 НА Family Tree DNA  
         KF703542 САД Family Tree DNA  
     K1a4a1d   4     
         AY495266 Европа Coble et al., 2004.  
         JQ705404 Немачка Behar et al., 2012.  
         MC1892 НА mtDNA Community  
         JQ705558 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
     K1a4a1e   9     
         EU597496 Баскија Hartmann et al., 2009.  
         KJ446001 Баскија Zheng et al., 2014.  
         KF162102 Данска Li et al., 2014.  
         KF162742 Данска Li et al., 2014.  
         JQ704526 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ705838 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ705938 НА Behar et al., 2012.  
         HM103359 НА Gomez-Duran et al., 2010.  
         JQ702341 Норвешка Behar et al., 2012.  
     K1a4a1f   10     
         HQ336048 Британија Family Tree DNA  
         JX127147 Енглеска Family Tree DNA  
         HQ843088 Енглеска Family Tree DNA  
         MC1001 НА mtDNA Community  
         JQ705816 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703548 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702302 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702760 НА Behar et al., 2012.  
         KM101821 САД Just et al.,  2015.  
         MC4090 САД mtDNA Community  
     Ka1a4a1g   3     
         JX048671 Канада Family Tree DNA  
         JQ704759 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703807 НА Behar et al., 2012.  
     K1a4a1h   4     
         KF161479 Данска Li et al., 2014.  
         KF161570 Данска Li et al., 2014.  
         JQ701994 Немачка Behar et al., 2012.  
         JN001930 САД Family Tree DNA  
     K1a4a1i   2     
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         KF417432 Енглеска Family Tree DNA  
         JQ702315 НА Behar et al., 2012.  
     K1a4a1j   5     
         JQ704770 Пољска Behar et al., 2012.  
         MC4185 Шпанија mtDNA Community  
         JQ702744 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         EU910091 САД Family Tree DNA  
         JN086562 САД Family Tree DNA  
     K1a4a1k   3     
         KF161586 Данска Li et al., 2014.  
         KT749781 Италија Coia et al., 2016.  
         KT749790 Италија Coia et al., 2016.  
     K1a4a1l   3     
         KT749779 Италија Coia et al., 2016.  
         KC878725 Италија Costa et al., 2013.  
         MC1489 Италија mtDNA Community  
     K1a4a1m   3     
         Snb09 Шпанија Ramos et al., 2013.  
         Z144 Шпанија Ramos et al., 2013.  
         Z273 Шпанија Ramos et al., 2013.  
     K1a4a1n   4     
         JX273251 Чуваш (Русија) Costa et al., 2013.  
         JX273275 Чуваш (Русија) Costa et al., 2013.  
         JQ704092 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ704727 Ирска Behar et al., 2012.  
     K1a4a1o   2     
         JQ704078 НА Behar et al., 2012.  
         MC3711 САД mtDNA Community  
   K1a4b     11     
         KT749814 Италија Coia et al., 2016.  
         EU675299 НА Family Tree DNA  
         JX273287 Сирија Costa et al., 2013.  
    Ka1a4b1    8     
         JN088539 Јерменија Family Tree DNA  
         KF451142 Бедуин Lippold et al., 2014.  
         EU600366 Друзи Shlush et al., 2008.  
         KF451099 Друзи Lippold et al., 2014.  
         KJ445988 Друзи Zheng et al., 2014.  
         DQ301792 НА Behar et al., 2006.  
         JX273284 Палестина Costa et al., 2013.  
         JX273257 Румунија Costa et al., 2013.  
   K1a4c     9     
         DQ301809 НА Behar et al., 2006.  
    K1a4c1    8     
         HQ435872 Јерменија Family Tree DNA  
         HQ538515 Јерменија Family Tree DNA  
         JQ703523 Италија Behar et al., 2012.  
         JQ706020 НА Behar et al., 2012.  
         KC911519 Иран Derenko et al., 2013.  
         NA20530 Тоскана Gomez Carbala et al., 2015.  
         KM101939 САД Just et al.,  2015.  
         KM101937 САД Just et al.,  2015.  
   K1a4d     25     
         KF163019 Данска Li et al., 2014.  
         KF162139 Данска Li et al., 2014.  
         KF162073 Данска Li et al., 2014.  
         JF710373 Данска Family Tree DNA  
         KF163021 Данска Li et al., 2014.  
         KF162022 Данска Li et al., 2014.  
         KF162714 Данска Li et al., 2014.  
         JQ703085 Енглеска Behar et al., 2012.  
         JQ705775 Енглеска Behar et al., 2012.  
         EU714298 Енглеска Family Tree DNA  
         AY495255 Европа Coble et al., 2004.  
         AY495253 Европа Coble et al., 2004.  
         AY495259 Европа Coble et al., 2004.  
         JQ701838 Француска Behar et al., 2012.  
         EU926621 Немачка Family Tree DNA  
         JQ704760 Немачка Behar et al., 2012.  
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         JQ703048 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ704963 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ705629 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ703034 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702076 НА Behar et al., 2012.  
         HM565771 НА Family Tree DNA  
         KT698000 Србија Davidovic et al., 2017.  
         JQ703025 Швајцарска Behar et al., 2012.  
         KM101857 САД Just et al.,  2015.  
   K1a4e     5     
         JQ704761 НА Behar et al., 2012.  
         JQ701973 НА Behar et al., 2012.  
         MC415 НА mtDNA Community  
         JX294315 Уједињено Краљевство Family Tree DNA  
         MC921 САД mtDNA Community  
   K1a4f     12     
         KF163000 Данска Li et al., 2014.  
         KC900995 Грчка Family Tree DNA  
         JX273279 Ирак Costa et al., 2013.  
         JX273277 Ирак Costa et al., 2013.  
         GU722601 НА Family Tree DNA  
         KF451223 Палестина Lippold et al., 2014.  
         KF451261 Палестина Lippold et al., 2014.  
         JX273267 Турска Costa et al., 2013.  
    K1a4f1    4     
         JX153062 Италија Raule et al., 2014.  
         JQ704764 Малта Behar et al., 2012.  
         EF177416 Португалија Pereira et al., 2007.  
         NA20828 Тоскана Gomez Carbala et al., 2015.  
   K1a4g     2     
         EU219921 НА Family Tree DNA  
         JQ705656 Швајцарска Behar et al., 2012.  
   K1a4h     4     
         JQ703361 НА Behar et al., 2012.  
    K1a4h1    3     
         KC911589 Јерменија Derenko et al., 2013.  
         EU564851 НА Family Tree DNA  
         JQ702911 НА Behar et al., 2012.  
   K1a4i     4     
         JX273270 Адигеја Costa et al., 2013.  
         KJ446006 Адигеја Zheng et al., 2014.  
         HM852890 Грузија Schonberg et al., 2011.  
         JX273269 Турска Costa et al., 2013.  
   K1a4j'j     5     
         JX273271 Азербејџан Costa et al., 2013.  
    K1a4j    4     
         KC878714 Турска Costa et al., 2013.  
     K1a4j1   3     
         KC911477 Јерменија Derenko et al., 2013.  
         JX273292 Курди Costa et al., 2013.  
         JX273290 Курди Costa et al., 2013.  
   K1a4k     2     
         JQ705162 НА Behar et al., 2012.  
         KT698025 Србија Davidovic et al., 2017.  
   K1a4l     2     
         KT634229 Бугарска Family Tree DNA  
         KT697997 Србија Davidovic et al., 2017.  
  K1a30      6     
   K1a30a     3     
         KC878710 Турска Costa et al., 2013.  
         KC878711 Турска Costa et al., 2013.  
         KM986530 Јемен Vyas et al., 2016.  
   K1a30b     3     
         JN202911 Француска Family Tree DNA  
         JQ705751 НА Behar et al., 2012.  
         KT698015 Србија Davidovic et al., 2017.  
   K1b1c     19     
         EU600370 Друзи Shlush et al., 2008.  
         JX273293 Друзи Costa et al., 2013.  
273 
 
         GU455378 Енглеска Family Tree DNA  
         KC911572 Курди Derenko et al., 2013.  
         JQ703003 НА Behar et al., 2012.  
         KT697998 Србија Davidovic et al., 2017.  
         KT698029 Србија Davidovic et al., 2017.  
         KT698027 Србија Davidovic et al., 2017.  
         KC878717 Турска Costa et al., 2013.  
         KC878716 Турска Costa et al., 2013.  
         KP744017 САД Family Tree DNA  
    K1b1c1    3     
         KT698035 Пољска Davidovic et al., 2017.  
         KT698037 Пољска Davidovic et al., 2017.  
         KT698038 Словачка Davidovic et al., 2017.  
    K1b1c2    3     
         JX152834 Данска Raule et al., 2014.  
         JX153719 Данска Raule et al., 2014.  
         KF162621 Данска Li et al., 2014.  
    K1b1c3    2     
         DQ301810 Палестина Behar et al., 2006.  
         KC911594 Кашкаи (Иран) Derenko et al., 2013.  
    K1b2a2    22     
         KF162900 Данска Li et al., 2014.  
         JQ705044 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ705736 Ирска Behar et al., 2012.  
         MC1665 Ирска mtDNA Community  
         KJ856701 Хамниган (Русија) Derenko et al., 2014.  
         JQ702849 Пољска Behar et al., 2012.  
         KJ856823 Русија Derenko et al., 2014.  
         KT698004 Србија Davidovic et al., 2017.  
         KC878718 Турска Costa et al., 2013.  
     K1b2a2a   6     
         JQ702636 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702325 НА Behar et al., 2012.  
         MC1733 Шведска mtDNA Community  
         KP419691 Шведска Family Tree DNA  
         KT821555 Шведска Family Tree DNA  
         EU849091 Шведска Family Tree DNA  
     K1b2a2b   5     
         KJ856772 Бурјат (Русија) Derenko et al., 2014.  
         KJ856838 Русија Derenko et al., 2014.  
         KJ856840 Русија Derenko et al., 2014.  
         JQ774501 Русија Family Tree DNA  
         KJ856836 Русија Derenko et al., 2014.  
     K1b2a2c   2     
         KF163028 Данска Li et al., 2014.  
         EU372659 НА Family Tree DNA  
   U1a1c     22     
    U1a1c1    19     
         KM434265 САД Family Tree DNA  
     U1a1c1a   2     
         AY714038 Индија Palanichamy et al.,  2004.  
         FJ748753 Тибет Ji et al.,2012.  
     U1a1c1b   2     
         JQ704034 Италија Behar et al., 2012.  
         NA20826 Тоскана Gomez Carbala et al., 2015.  
     U1a1c1c   5     
         KC911388 Иран Derenko et al., 2013.  
         KC911365 Иран Derenko et al., 2013.  
      U1a1c1c1  3     
         JN872374 Италија Perli et al., 2012.  
         DQ523621 Сардинија Fraumene et al., 2006.  
         DQ523634 Сардинија Fraumene et al., 2006.  
     U1a1c1d   9     
         JX462732 Индија Khan et al., NCBI  
         KF451000 Пакистан Lippold et al., 2014.  
         KM047208 Пољска Skonieczna et al., 2015.  
      U1a1c1d1  2     
         KC911306 Иран Derenko et al., 2013.  
         KC911527 Кашкаи (Иран) Derenko et al., 2013.  
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      U1a1c1d2  2     
         MC3198 Индија mtDNA Community  
         AY714042 Индија Palanichamy et al.,  2004.  
      U1a1c1d3  2     
         KC911457 Азербејџан Derenko et al., 2013.  
         KF451137 Бедуин Lippold et al., 2014.  
    U1a1c2    3     
         KT698030 Србија Davidovic et al., 2017.  
         KT698016 Србија Davidovic et al., 2017.  
         JX153116 Грчка Raule et al., 2014.  
    U2e1b1    18     
         KJ856731 Белорусија Derenko et al., 2014.  
         KJ856725 Белорусија Derenko et al., 2014.  
         JQ664543 Хрватска Fu et al.,2012.  
         KF161340 Данска Li et al., 2014.  
         KF163041 Данска Li et al., 2014.  
         KF162886 Данска Li et al., 2014.  
         JQ705384 Финска Behar et al., 2012.  
         MC2793 НА mtDNA Community  
         JQ702663 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704773 НА Behar et al., 2012.  
         KJ856798 Пољска Derenko et al., 2014.  
         JQ703917 Пољска Behar et al., 2012.  
         KJ856830 Русија Derenko et al., 2014.  
         KT698031 Србија Davidovic et al., 2017.  
         KJ856835 Украјина Derenko et al., 2014.  
     U2e1b1a   3     
         KJ856817 Пољска Derenko et al., 2014.  
         KJ856812 Пољска Derenko et al., 2014.  
         KJ856833 Украјина Derenko et al., 2014.  
     U2e2a1d   12     
         KJ856698 Белорусија Derenko et al., 2014.  
         HM156683 Индија Govindaraj et al., 2011.  
         HM156688 Индија Govindaraj et al., 2011.  
         JQ701947 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702004 НА Behar et al., 2012.  
         JQ701890 НА Behar et al., 2012.  
         KJ856714 Русија Derenko et al., 2014.  
         KJ856678 Русија Derenko et al., 2014.  
         KJ856696 Русија Derenko et al., 2014.  
         KJ856710 Русија Derenko et al., 2014.  
         KJ856690 Русија Derenko et al., 2014.  
         KT698006 Србија Davidovic et al., 2017.  
 U3a       82     
         HQ436348 Јерменија Family Tree DNA  
         HM852891 Грузија Schonberg et al., 2011.  
         KT779172 Либан Matisoo-Smith et al., 2016.  
  U3a1      54     
         KJ856809 Чешка Derenko et al., 2014.  
         JX153939 Данска Raule et al., 2014.  
         KF162006 Данска Li et al., 2014.  
         JX152854 Данска Raule et al., 2014.  
         KF162390 Данска Li et al., 2014.  
         KF162263 Данска Li et al., 2014.  
         SALZ3B Salzmünde-Schiebzig, Немачка Haak et al., 2015. древни 
         KT779191 Либан Matisoo-Smith et al., 2016.  
         MC825 Мексико mtDNA Community  
         EU057183 НА Family Tree DNA  
         JQ705387 НА Behar et al., 2012.  
         HM625682 НА Kloss-Brandstatter et al., 2010.  
         HQ404665 Шпанија Family Tree DNA  
         MC1883 САД mtDNA Community  
   U3a1a     16     
         KF161897 Данска Li et al., 2014.  
         KF162268 Данска Li et al., 2014.  
         KF161357 Данска Li et al., 2014.  
         JQ704950 Ирска Behar et al., 2012.  
         MC838 Ирска mtDNA Community  
         JX153017 Италија Raule et al., 2014.  
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         MC1112 Литванија mtDNA Community  
         JQ703990 НА Behar et al., 2012.  
         MC2790 НА mtDNA Community  
         JQ705871 НА Behar et al., 2012.  
         JN203207 Пољска Family Tree DNA  
         KJ856806 Русија Derenko et al., 2014.  
         GU122986 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         KJ856754 Русија Derenko et al., 2014.  
         FJ968795 САД Family Tree DNA  
         MC4085 САД mtDNA Community  
   U3a1b     3     
         JQ702681 НА Behar et al., 2012.  
         MC146 НА mtDNA Community  
         JQ702677 НА Behar et al., 2012.  
   U3a1c     14     
         KF162718 Данска Li et al., 2014.  
         JX154057 Данска Raule et al., 2014.  
         KF162675 Данска Li et al., 2014.  
         KF161178 Данска Li et al., 2014.  
         KF161165 Данска Li et al., 2014.  
         JQ703769 Немачка Behar et al., 2012.  
         AF381982 Шпанија Maca-Meyer et al., 2001.  
    U3a1c1    7     
         KF161553 Данска Li et al., 2014.  
         KF161262 Данска Li et al., 2014.  
         JX153689 Данска Raule et al., 2014.  
         HQ286323 Енглеска Family Tree DNA  
         MC622 Ирска mtDNA Community  
         JQ705739 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704420 НА Behar et al., 2012.  
   U3a1d     2     
         KT698026 Србија Davidovic et al., 2017.  
         DQ156213 Шпанија Montiel-Sosa et al., 2005.  
   U3a1e     5     
         KF162097 Данска Li et al., 2014.  
         KF162952 Данска Li et al., 2014.  
         KF161806 Данска Li et al., 2014.  
         JX154025 Данска Raule et al., 2014.  
         JQ705014  Behar et al., 2012.  
  U3a2      12     
         MC1326 Енглеска mtDNA Community  
         MC2685 НА mtDNA Community  
         KC911305 Иран Derenko et al., 2013.  
         JQ618033 САД Family Tree DNA  
   U3a2a     8     
         KJ856832 Белорусија Derenko et al., 2014.  
         JX153094 Италија Raule et al., 2014.  
         FJ348224 НА Pichler et al., 2010.  
         KP726893 Русија Family Tree DNA  
    U3a2a1    4     
         KC911314 Иран Derenko et al., 2013.  
         KC911522 Кашкаи (Иран) Derenko et al., 2013.  
         KC911568 Кашкаи (Иран) Derenko et al., 2013.  
         AY882383 Јемен Achilli et al., 2005.  
  U3a3      4     
         KT698017 Србија Davidovic et al., 2017.  
   U3a3a     3     
         HM852895 Грузија Schonberg et al., 2011.  
         JQ704440 НА Behar et al., 2012.  
         KC911491 Иран Derenko et al., 2013.  
  U3a4      4     
         KT779163 Либан Matisoo-Smith et al., 2016.  
         KT779202 Либан Matisoo-Smith et al., 2016.  
         KT779189 Либан Matisoo-Smith et al., 2016.  
         KC911550 Иран Derenko et al., 2013.  
  U3a5      3     
         KJ445942 Алжир Zheng et al., 2014.  
         KJ445941 Алжир Zheng et al., 2014.  
         KJ445940 Алжир Zheng et al., 2014.  
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  U3a6      2     
         KP184339 Немачка Family Tree DNA  
         AF381983 Мароко Maca-Meyer et al., 2001.  
  U4a2      104     
         HM453049 Аустрија Family Tree DNA  
         MC495 Аустрија mtDNA Community  
         EU545430 Белорусија Malyarchuk et al., 2008.  
         KF161939 Данска Li et al., 2014.  
         KF162727 Данска Li et al., 2014.  
         MC1595 Холандија mtDNA Community  
         MC1012 Енглеска mtDNA Community  
         JQ704052 Естонија Behar et al., 2012.  
         JQ705609 Финска Behar et al., 2012.  
         HM852885 Грузија Schonberg et al., 2011.  
         JX153114 Италија Raule et al., 2014.  
         DQ156209 НА Montiel-Sosa et al., 2005.  
         KC911285 Иран Derenko et al., 2013.  
         KJ856813 Пољска Derenko et al., 2014.  
         KC911382 Кашкаи (Иран) Derenko et al., 2013.  
         KF451402 Русија Lippold et al., 2014.  
         EU545453 Словачка Malyarchuk et al., 2008.  
         EU545455 Словачка Malyarchuk et al., 2008.  
   U4a2a     35     
         KJ856727 Алтај (Русија) Derenko et al., 2014.  
         KJ856718 Алтај (Русија) Derenko et al., 2014.  
         KF162833 Данска Li et al., 2014.  
         EST74 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
         JX153621 Финска Raule et al., 2014.  
         AY882387 Италија Achilli et al., 2005.  
         MC387 Литванија mtDNA Community  
         JQ702403 Литванија Behar et al., 2012.  
         EF222249 НА Malyarchuk et al., 2008.  
         JQ705907 НА Behar et al., 2012.  
         KM047234 Пољска Skonieczna et al., 2015.  
         EU545450 Русија Malyarchuk et al., 2008.  
         EU545440 Русија Malyarchuk et al., 2008.  
         KM096779 Србија Davidovic et al., 2015.  
         EU545458 Словачка Malyarchuk et al., 2008.  
         JQ705363 Шведска Behar et al., 2012.  
    U4a2a1    8     
         KJ445968 Кина Zheng et al., 2014.  
         KF162134 Данска Li et al., 2014.  
         EF222236 Пољска Malyarchuk et al., 2008.  
         EF222250 Пољска Malyarchuk et al., 2008.  
         EF222237 Пољска Malyarchuk et al., 2008.  
         KM096774 Србија Davidovic et al., 2015.  
         JQ702094 Шведска Behar et al., 2012.  
         MC438 Шведска mtDNA Community  
    U4a2a2    5     
         JQ705566 Данска Behar et al., 2012.  
         JX154043 Данска Raule et al., 2014.  
         JQ704321 Немачка Behar et al., 2012.  
         EF222238 НА Malyarchuk et al., 2008.  
         EU545461 Словачка Malyarchuk et al., 2008.  
    U4a2a3    2     
         EF222239 НА Malyarchuk et al., 2008.  
         EU545446 Русија Malyarchuk et al., 2008.  
    U4a2a4    2     
         MC824 НА mtDNA Community  
         JQ702942 НА Behar et al., 2012.  
    U4a2a5    2     
         EU545425 Чешка Malyarchuk et al., 2008.  
         KM047229 Пољска Skonieczna et al., 2015.  
   U4a2b     13     
         MC184 Аустрија mtDNA Community  
         KF162652 Данска Li et al., 2014.  
         JX153535 Данска Raule et al., 2014.  
         AY339550 Финска Moilanen et al., 2003.  
         JQ705121 Немачка Behar et al., 2012.  
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         MC2651 НА mtDNA Community  
         EF222241 Пољска Malyarchuk et al., 2008.  
         EF222240 Пољска Malyarchuk et al., 2008.  
         GU123033 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         MC48 Русија mtDNA Community  
         NA20512 Тоскана Gomez Carbala et al., 2015.  
         JQ703385 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         JX239772 САД Family Tree DNA  
   U4a2c     5     
    U4a2c1    3     
         EF222252 Русија Malyarchuk et al., 2008.  
         GU122975 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         EF222242 Украјина Malyarchuk et al., 2008.  
    U4a2c2    2     
         EU545464 Белорусија Malyarchuk et al., 2008.  
         KM096781 Србија Davidovic et al., 2015.  
   U4a2d     3     
         EU545421 Чешка Malyarchuk et al., 2008.  
         JQ705152 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ702351 Шкотска Behar et al., 2012.  
   U4a2e     4     
         JQ702862 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704772 НА Behar et al., 2012.  
         EU545442 Русија Malyarchuk et al., 2008.  
         EU545456 Словачка Malyarchuk et al., 2008.  
   U4a2f     4     
         KF162665 Данска Li et al., 2014.  
         JQ705828 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704811 Шпанија Behar et al., 2012.  
         KM233203 Шведска Family Tree DNA  
   U4a2g     9     
         JX154049 Данска Raule et al., 2014.  
         KF450863 Хазар Lippold et al., 2014.  
         JQ480650 НА Family Tree DNA  
         KM047227 Пољска Skonieczna et al., 2015.  
         MC501 Русија mtDNA Community  
    U4a2g1    4     
         MC963 Финска mtDNA Community  
         KP691018 Русија Family Tree DNA  
         EU545434 Русија Malyarchuk et al., 2008.  
         KM096773 Србија Davidovic et al., 2015.  
   U4a2h     7     
         KF161329 Данска Li et al., 2014.  
         EF222235 НА Malyarchuk et al., 2008.  
         JX289843 САД Family Tree DNA  
    U4a2h1    4     
         JX152824 Данска Raule et al., 2014.  
         JX153725 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161509 Данска Li et al., 2014.  
         JQ702549 Холандија Behar et al., 2012.  
   U4a2i     4     
         MC1371 НА mtDNA Community  
         JQ705655 НА Behar et al., 2012.  
         JQ701841 НА Behar et al., 2012.  
         KJ856818 Пољска Derenko et al., 2014.  
   U4a2j     2     
         JQ705919 Енглеска Behar et al., 2012.  
         KJ716337 Немачка Family Tree DNA  
 U4b       103     
         KC911585 Иран Derenko et al., 2013.  
         JQ705130 Португалија Behar et al., 2012.  
         EU545444 Русија Malyarchuk et al., 2008.  
         KT698001 Србија Davidovic et al., 2017.  
  U4b1      73     
   U4b1a     42     
    U4b1a1    16     
         HM044301 Исланд Family Tree DNA  
     U4b1a1a   15     
         JQ705255 Енглеска Behar et al., 2012.  
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         JQ705865 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703912 НА Behar et al., 2012.  
         KT698014 Србија Davidovic et al., 2017.  
         KJ856687 Украјина Derenko et al., 2014.  
      U4b1a1a1  10     
         AY882388 Адигеја Achilli et al., 2005.  
         KJ445953 Адигеја Zheng et al., 2014.  
         ESP11 Esperstedt, Немачка Haak et al., 2015. древни 
         EF660983 Италија Gasparre et al., 2007.  
         KJ445952 Пакистан Zheng et al., 2014.  
         KC911524 Иран Derenko et al., 2013.  
         KT698012 Србија Davidovic et al., 2017.  
         FJ460530 Тунис Costa et al., 2009.  
       U4b1a1a1a 2     
         JX152963 Грчка Raule et al., 2014.  
         KT698019 Србија Davidovic et al., 2017.  
    U4b1a2    13     
         HM041972 Канада Family Tree DNA  
         JQ702446 НА Behar et al., 2012.  
     U4b1a2a   6     
         EU545415 Белорусија Malyarchuk et al., 2008.  
         JX153652 Данска Raule et al., 2014.  
         KF162643 Данска Li et al., 2014.  
         KF163023 Данска Li et al., 2014.  
         EF660921 Италија Gasparre et al., 2007.  
         JQ704098 НА Behar et al., 2012.  
     U4b1a2b   5     
         JX153376 Данска Raule et al., 2014.  
         JQ701876 НА Behar et al., 2012.  
         MC3772 НА mtDNA Community  
         JQ701990 НА Behar et al., 2012.  
         MC203 Норвешка mtDNA Community  
    U4b1a3    8     
         EU545419 Пољска Malyarchuk et al., 2008.  
     U4b1a3a   7     
         KF161791 Данска Li et al., 2014.  
         KF162688 Данска Li et al., 2014.  
         EU571946 Мађарска Maasz et al., 2008.  
         HM625699 НА Kloss-Brandstatter et al., 2010.  
         KJ801420 НА Lang et al., 2015.  
         FJ858802 САД Family Tree DNA  
         MC2380 САД mtDNA Community  
    U4b1a4    5     
         KF450970 Калаш Lippold et al., 2014.  
         KC911400 Кашкаи (Иран) Derenko et al., 2013.  
         FJ147313 Русија Sukernik et al., 2012.  
         FJ147314 Русија Sukernik et al., 2012.  
         FJ147316 Русија Sukernik et al., 2012.  
   U4b1b'b1b     31     
         FJ147315 Алтај (Русија) Sukernik et al., 2012.  
    U4b1b    30     
     U4b1b1   29     
         JN647925 Јерменија Family Tree DNA  
         HM852897 Грузија Schonberg et al., 2011.  
         HM852884 Грузија Schonberg et al., 2011.  
         JQ705342 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705560 НА Behar et al., 2012.  
         GQ859272 НА Guillet et al., 2010.  
         JQ704021 НА Behar et al., 2012.  
         JQ701911 НА Behar et al., 2012.  
         KJ801419 НА Lang et al., 2015.  
         KR105198 Шкотска Family Tree DNA  
         EU545463 Словачка Malyarchuk et al., 2008.  
      U4b1b1a  7     
         MC275 Канада mtDNA Community  
         HM535647 Енглеска Family Tree DNA  
         GU797476 Ирска Family Tree DNA  
         MC4218 НА mtDNA Community  
         JQ703886 НА Behar et al., 2012.  
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         MC2193 Шкотска mtDNA Community  
         MC2234 САД mtDNA Community  
      U4b1b1b  4     
         JX153717 Данска Raule et al., 2014.  
         JQ704155 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702864 НА Behar et al., 2012.  
         KM101946 САД Just et al.,  2015.  
      U4b1b1c'c 6     
         KJ856738 Алтај (Русија) Derenko et al., 2014.  
         KJ856683 Русија Derenko et al., 2014.  
         KJ856794 Русија Derenko et al., 2014.  
       U4b1b1c 3     
         KC911460 Корасани Derenko et al., 2013.  
         GU123041 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         GU123039 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
      U4b1b1d  1     
         JX153693 Данска Raule et al., 2014.  
     U4b1b2   1     
         JQ704676 НА Behar et al., 2012.  
  U4b2      11     
         KF450991 Буриш Lippold et al., 2014.  
         EU140898 НА Family Tree DNA  
   U4b2a     9     
         JQ701937 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702783 НА Behar et al., 2012.  
         KM101964 САД Just et al.,  2015.  
    U4b2a1    6     
         KF161555 Данска Li et al., 2014.  
         GQ891957 САД Family Tree DNA  
     U4b2a1a   4     
         HQ190906 Немачка Family Tree DNA  
         EF452295 НА Family Tree DNA  
         GU365881 Северна Европа Family Tree DNA  
         HM856584 САД Family Tree DNA  
  U4b3      13     
         KJ856783 Бурјат(Русија) Derenko et al., 2014.  
         JX152874 Данска Raule et al., 2014.  
         JX152951 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161430 Данска Li et al., 2014.  
         KF162145 Данска Li et al., 2014.  
         JX152952 Данска Raule et al., 2014.  
         EST110 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
         EST98 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
         EU007874 Кчанти Ingman et al., 2007.  
         KT779185 Либан Matisoo-Smith et al., 2016.  
         KT779199 Либан Matisoo-Smith et al., 2016.  
         FJ147322 Сибир (Русија) Sukernik et al., 2012.  
         GU727823 САД Family Tree DNA  
  U4b4      2     
         KF162547 Данска Li et al., 2014.  
         JQ702211 НА Behar et al., 2012.  
  U4c1      49     
         EU545465 Белорусија Malyarchuk et al., 2008.  
         KJ856792 Чешка Derenko et al., 2014.  
         KF162508 Данска Li et al., 2014.  
         KF162433 Данска Li et al., 2014.  
         KF161496 Данска Li et al., 2014.  
         JQ704326 Холандија Behar et al., 2012.  
         JQ704993 Енглеска Behar et al., 2012.  
         EST24 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
         FJ348178 Немачка Pichler et al., 2010.  
         HQ286589 Мађарска Family Tree DNA  
         JQ704121 Ирска Behar et al., 2012.  
         MC3995 НА mtDNA Community  
         EU135973 НА Family Tree DNA  
         MC460 НА mtDNA Community  
         JQ704181 НА Behar et al., 2012.  
         KC911375 Иран Derenko et al., 2013.  
         KC911396 Иран Derenko et al., 2013.  
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         KC911453 Иран Derenko et al., 2013.  
         HQ591466 Пољска Family Tree DNA  
         KM047213 Пољска Skonieczna et al., 2015.  
         EF222248 Пољска Malyarchuk et al., 2008.  
         KP406603 Румунија Family Tree DNA  
         MC4857 Румунија mtDNA Community  
         JQ704661 Шкотска Behar et al., 2012.  
         KT698023 Србија Davidovic et al., 2017.  
         EU545462 Словачка Malyarchuk et al., 2008.  
         JQ704675 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         GU471242 САД Family Tree DNA  
         KM101758 САД Just et al.,  2015.  
         HM003577 САД Family Tree DNA  
   U4c1a     3     
         JX153870 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161599 Данска Li et al., 2014.  
         KF162998 Данска Li et al., 2014.  
   U4c1b     5     
         JX153069 Италија Raule et al., 2014.  
         JX153455 Италија Raule et al., 2014.  
    U4c1b1    3     
         KP733896 Бугарска Family Tree DNA  
         KT698011 Србија Davidovic et al., 2017.  
         KT698007 Србија Davidovic et al., 2017.  
   U4c1c     2     
         KF161305 Данска Li et al., 2014.  
         KF161597 Данска Li et al., 2014.  
   U4c1d     3     
         JQ702777 Енглеска Behar et al., 2012.  
         MC230 Енглеска mtDNA Community  
         JQ703900 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
   U4c1e     3     
         KF161794 Данска Li et al., 2014.  
         KU552334 Шведска Family Tree DNA  
         KJ675742 Шведска Family Tree DNA  
   U4c1f     3     
         JX153153 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161404 Данска Li et al., 2014.  
         KF162738 Данска Li et al., 2014.  
 U4d       38     
  U4d1      21     
         HQ167735 Холандија Family Tree DNA  
         MC141 Литванија mtDNA Community  
         MC527 НА mtDNA Community  
         MC3092 Пољска mtDNA Community  
   U4d1b     8     
         EST41 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
         EST92 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
         EST108 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
         MC3320 Немачка mtDNA Community  
         MC3265 Пољска mtDNA Community  
         EU545448 Русија Malyarchuk et al., 2008.  
         EU545438 Русија Malyarchuk et al., 2008.  
         GU122982 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
   U4d1a     9     
         GU123021 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
    U4d1a1    8     
         EST95 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
         MC1106 Финска mtDNA Community  
         AY339549 Финска Moilanen et al., 2003.  
         JQ702267 Финска Behar et al., 2012.  
         JQ702154 НА Behar et al., 2012.  
         KF451413 Русија Lippold et al., 2014.  
     U4d1a1a   2     
         JX153233 Финска Raule et al., 2014.  
         JQ704741 НА Behar et al., 2012.  
  U4d2      13     
         EU007891 Монголија Ingman et al., 2007.  
         KF451219 Палестина Lippold et al., 2014.  
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         GU122985 Татари са Волге (Русија) Malyarchuk et al., 2010.  
         GU122988 Татари са Волге (Русија) Malyarchuk et al., 2010.  
   U4d2a     3     
         FJ230891 Нганасан (Русија) Volodko et al., 2008.  
         KJ856788 Туванац (Русија) Derenko et al., 2014.  
         KF148381 Јакут (Русија) Duggan et al., 2013.  
   U4d2b     6     
         EU545426 Чешка Malyarchuk et al., 2008.  
         KJ856735 Хакас (Русија) Derenko et al., 2014.  
         JQ655422 Пољска Family Tree DNA  
         KJ856699 Русија Derenko et al., 2014.  
         KJ445951 Русија Zheng et al., 2014.  
         KT698009 Србија Davidovic et al., 2017.  
  U4d3      4     
         KF162695 Данска Li et al., 2014.  
         JQ705926 НА Behar et al., 2012.  
         GU244374 Шкотска Family Tree DNA  
         GU727822 САД Family Tree DNA  
    U5a1a1    148     
         GU296583 Белорусија Malyarchuk et al., 2010.  
         KF161767 Данска Li et al., 2014.  
         KF161166 Данска Li et al., 2014.  
         MC2362 Енглеска mtDNA Community  
         KJ868086 Енглеска Family Tree DNA  
         EST52 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
         MC712 Немачка mtDNA Community  
         MC1184 Немачка mtDNA Community  
         EU523128 Немачка Family Tree DNA  
         MC3290 Немачка mtDNA Community  
         JQ702038 Немачка Behar et al., 2012.  
         MC903 Немачка mtDNA Community  
         JQ705617 Ирска Behar et al., 2012.  
         MC902 Ирска mtDNA Community  
         MC949 Ирска mtDNA Community  
         KT364276 Италија Ancora et al., 2016.  
         JQ704708 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705430 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702339 НА Behar et al., 2012.  
         EU698951 НА Family Tree DNA  
         JQ703614 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704915 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705132 НА Behar et al., 2012.  
         KF451199 Палестина Lippold et al., 2014.  
         EU597527 Палестина Hartmann et al., 2009.  
         KJ446102 Палестина Zheng et al., 2014.  
         MC3966 Румунија mtDNA Community  
         JQ701869 Шпанија Behar et al., 2012.  
         HM852852 Турска Schonberg et al., 2011.  
         JQ704930 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         MC524 САД mtDNA Community  
         MC2811 САД mtDNA Community  
         KM101774 САД Just et al.,  2015.  
         SVP52 Lopatino I, Јамна култура, Русија Haak et al., 2015. древни 
         SVP50 Luzkhi I, Јамна култура, Русија Haak et al., 2015. древни 
     U5a1a1a'b'h   48     
         JX153722 Данска Raule et al., 2014.  
         JX152792 Данска Raule et al., 2014.  
         JX153888 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161673 Данска Li et al., 2014.  
         JX153802 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161162 Данска Li et al., 2014.  
         JX153762 Данска Raule et al., 2014.  
         KF163045 Данска Li et al., 2014.  
         JX153131 Данска Raule et al., 2014.  
         JX152809 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161903 Данска Li et al., 2014.  
         KF161341 Данска Li et al., 2014.  
         EST56 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
         KC763424 Финска Soini et al., 2013.  
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         KC763419 Финска Soini et al., 2013.  
         KJ446101 Хазара Zheng et al., 2014.  
         KF450864 Хазара Lippold et al., 2014.  
         GU296636 Пољска Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296573 Пољска Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296601 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296594 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296595 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
      U5a1a1a  8     
         GU296581 Белорусија Malyarchuk et al., 2010.  
         JQ703906 Хрватска Behar et al., 2012.  
         GU296564 Чешка Malyarchuk et al., 2010.  
         MC1285 Немачка mtDNA Community  
         JQ701834 Немачка Behar et al., 2012.  
         MC1862 НА mtDNA Community  
         JQ702085 НА Behar et al., 2012.  
         GU296558 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
      U5a1a1b  14     
         GU296652 Белорусија Malyarchuk et al., 2010.  
         KF161103 Данска Li et al., 2014.  
         KF162072 Данска Li et al., 2014.  
         KF162108 Данска Li et al., 2014.  
         KF161380 Данска Li et al., 2014.  
         KF162148 Данска Li et al., 2014.  
         KF162175 Данска Li et al., 2014.  
         JQ704725 Енглеска Behar et al., 2012.  
         GU206811 Финска Family Tree DNA  
         JQ703937 НА Behar et al., 2012.  
         KM220890 Русија Family Tree DNA  
         KR809713 Шведска Family Tree DNA  
         MC2703 Шведска mtDNA Community  
         NA20812 Тоскана Gomez Carbala et al., 2015.  
      U5a1a1h  4     
         KF162056 Данска Li et al., 2014.  
         JX153217 Финска Raule et al., 2014.  
         GQ368895 Пољска Family Tree DNA  
         KM378619 Русија Family Tree DNA  
     U5a1a1c   11     
         KF161545 Данска Li et al., 2014.  
         KF162861 Данска Li et al., 2014.  
         KF162395 Данска Li et al., 2014.  
         KF162003 Данска Li et al., 2014.  
         KF162704 Данска Li et al., 2014.  
         JQ702437 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704022 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704658 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702696 Русија Behar et al., 2012.  
         JQ702922 Шкотска Behar et al., 2012.  
         JQ703590 Словенија Behar et al., 2012.  
     U5a1a1d'd   28     
         JQ704920 НА Behar et al., 2012.  
         HM852873 Турска Schonberg et al., 2011.  
      U5a1a1d  26     
         JX441882 Чешка Family Tree DNA  
         JX152822 Данска Raule et al., 2014.  
         JX153912 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161640 Данска Li et al., 2014.  
         MC2766 Енглеска mtDNA Community  
         JQ701958 Немачка Behar et al., 2012.  
         GU459066 Ирска Family Tree DNA  
         MC235 Ирска mtDNA Community  
         JQ704961 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703297 НА Behar et al., 2012.  
         KR858869 Шкотска Family Tree DNA  
         GQ160809 Шкотска Family Tree DNA  
         JQ705479 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
       U5a1a1d1 13     
         KF161882 Данска Li et al., 2014.  
         JX154024 Данска Raule et al., 2014.  
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         KF162217 Данска Li et al., 2014.  
         KF161993 Данска Li et al., 2014.  
         MC2205 Енглеска mtDNA Community  
         JQ701866 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ702809 НА Behar et al., 2012.  
         JQ701903 НА Behar et al., 2012.  
         KC257387 НА Sequeira et al., 2015.  
         JQ704695 НА Behar et al., 2012.  
         MC2989 Шведска mtDNA Community  
         MC3322 САД mtDNA Community  
         JQ705318 Велс Behar et al., 2012.  
     U5a1a1e   4     
         JQ705621 НА Behar et al., 2012.  
         MC2510 НА mtDNA Community  
         JQ704796 НА Behar et al., 2012.  
         MC844 САД mtDNA Community  
     U5a1a1g   5     
         KP128017 Енглеска Family Tree DNA  
         KT779182 Либан Matisoo-Smith et al., 2016.  
         KT779180 Либан Matisoo-Smith et al., 2016.  
         JQ705243 НА Behar et al., 2012.  
         MC1472 Норвешка mtDNA Community  
     U5a1a1i   2     
         JQ582984 Енглеска Family Tree DNA  
         JX153282 Италија Raule et al., 2014.  
     U5a1a1j   2     
         KT698022 Србија Davidovic et al., 2017.  
         X93334 Шведска Arnason et al., 1996.  
     U5a1a1k   2     
         JQ701913 Енглеска Behar et al., 2012.  
         MC3212 САД mtDNA Community  
     U5a1a1l   2     
         KP735165 Чешка Family Tree DNA  
         JQ703965 НА Behar et al., 2012.  
     U5a1a1m   3     
         JQ705065 НА Behar et al., 2012.  
         KC911503 Кашкаи (Иран) Derenko et al., 2013.  
         MC4018 Словачка mtDNA Community  
     U5a1a1n   2     
         DQ785296 НА Family Tree DNA  
         JQ702078 НА Behar et al., 2012.  
     U5a1a1o   2     
         JQ704823 Енглеска Behar et al., 2012.  
         KC911582 Калаџ Derenko et al., 2013.  
     U5a1a1p   2     
         JQ702730 НА Behar et al., 2012.  
         KM101910 САД Just et al.,  2015.  
     U5a1a2a   29     
         HQ588904 Јерменија Family Tree DNA  
         GU296557 Бурјат (Русија) Malyarchuk et al., 2010.  
         JQ705855 Немачка Behar et al., 2012.  
         MC569 Немачка mtDNA Community  
         BZH12 Benzingerode-Heimburg, Немачка Haak et al., 2015. древни 
         HM852836 Иран Schonberg et al., 2011.  
         JQ702806 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703717 НА Behar et al., 2012.  
         GU296620 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296623 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         KF451396 Русија Lippold et al., 2014.  
         GU123037 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         KJ446097 Русија Zheng et al., 2014.  
         KT698010 Србија Davidovic et al., 2017.  
         JQ702871 Турска Behar et al., 2012.  
      U5a1a2a1  10     
         JX153678 Данска Raule et al., 2014.  
         KC175644 Енглеска Family Tree DNA  
         KC862290 Енглеска Family Tree DNA  
         JQ705849 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702568 НА Behar et al., 2012.  
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         JQ703926 Пољска Behar et al., 2012.  
         KC602499 Шведска Family Tree DNA  
         MC1657 Шведска mtDNA Community  
         KR349268 САД Family Tree DNA  
         MC1007 САД mtDNA Community  
      U5a1a2a2  4     
         KF161215 Данска Li et al., 2014.  
         KF161506 Данска Li et al., 2014.  
         KF161948 Данска Li et al., 2014.  
         JQ704990 НА Behar et al., 2012.  
   U5a2b     80     
         KU727896 Бугарска Family Tree DNA  
         GU296559 Бурјат (Русија) Malyarchuk et al., 2010.  
         KJ856766 Бурјат (Русија) Derenko et al., 2014.  
         KJ856782 Бурјат (Русија) Derenko et al., 2014.  
         KF161858 Данска Li et al., 2014.  
         KF161711 Данска Li et al., 2014.  
         GU296577 Хамниган (Русија) Malyarchuk et al., 2010.  
         KT779196 Либан Matisoo-Smith et al., 2016.  
         MC173 НА mtDNA Community  
         KM047194 Пољска Skonieczna et al., 2015.  
         FJ460552 Тунис Costa et al., 2009.  
         GU371930 Украјина Family Tree DNA  
    U5a2b1    40     
         GU296653 Белорусија Malyarchuk et al., 2010.  
         KF162973 Данска Li et al., 2014.  
         MC4879 НА mtDNA Community  
         GU296549 Пољска Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296624 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296632 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296618 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296593 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
     U5a2b1a   11     
         GU296651 Белорусија Malyarchuk et al., 2010.  
         KF161578 Данска Li et al., 2014.  
         JX153861 Данска Raule et al., 2014.  
         JX153363 Данска Raule et al., 2014.  
         KP266547 Ирска Family Tree DNA  
         MC2704 Ирска mtDNA Community  
         KP877127 Италија Barcaccia et al., 2015.  
         MC2154 НА mtDNA Community  
         JQ705696 Пољска Behar et al., 2012.  
         GU296633 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         JQ655176 Сицилија Family Tree DNA  
     U5a2b1b   4     
         GU296560 Чешка Malyarchuk et al., 2010.  
         JQ704044 Немачка Behar et al., 2012.  
         GU296607 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         MC1245 Швајцарска mtDNA Community  
     U5a2b1c   4     
         KP726908 Чешка Family Tree DNA  
         GU296600 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296629 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         KM101983 САД Just et al.,  2015.  
     U5a2b1d   3     
         GU296656 Белорусија Malyarchuk et al., 2010.  
         EST44 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
         JQ703087 Грчка Behar et al., 2012.  
     U5a2b1e   3     
         GU296622 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
      U5a2b1e1  2     
         KT698028 Србија Davidovic et al., 2017.  
         KT698003 Србија Davidovic et al., 2017.  
     U5a2b1f   3     
         KF161453 Данска Li et al., 2014.  
         EST46 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
         EF660930 Италија Gasparre et al., 2007.  
     U5a2b1g   2     
         GU296578 Белорусија Malyarchuk et al., 2010.  
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         KF162779 Данска Li et al., 2014.  
     U5a2b1h   2     
         JQ702746 Немачка Behar et al., 2012.  
         KT900258 Португалија Family Tree DNA  
    U5a2b2    6     
         KP189245 Аустрија Family Tree DNA  
         KC246057 Италија Family Tree DNA  
         NA20765 Тоскана Gomez Carbala et al., 2015.  
     U5a2b2a   3     
         JQ702184 НА Behar et al., 2012.  
      U5a2b2a1  2     
         GU296587 Пољска Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296646 Словачка Malyarchuk et al., 2010.  
    U5a2b3    7     
         KC661077 НА Family Tree DNA  
     U5a2b3a   6     
         KF161415 Данска Li et al., 2014.  
         KF161321 Данска Li et al., 2014.  
         JX153580 Финска Raule et al., 2014.  
         JQ702847 НА Behar et al., 2012.  
      U5a2b3a1  2     
         JN899603 Енглеска Family Tree DNA  
         JQ702230 Италија Behar et al., 2012.  
    U5a2b4    8     
         KF162213 Данска Li et al., 2014.  
         BENZ14 Benzingerode, Немачка Haak et al., 2015. древни 
         JQ702320 НА Behar et al., 2012.  
         MC1480 САД mtDNA Community  
     U5a2b4a   4     
         JX153863 Данска Raule et al., 2014.  
         MC3216 НА mtDNA Community  
         JQ704895 НА Behar et al., 2012.  
         KC146708 НА Family Tree DNA  
    U5a2b5    3     
         EU597544 Италија Hartmann et al., 2009.  
         KJ446096 Италија Zheng et al., 2014.  
         NA20760 Тоскана Gomez Carbala et al., 2015.  
    U5a2b6    2     
         JQ702392 НА Behar et al., 2012.  
         KT698021 Србија Davidovic et al., 2017.  
    U5a2b7    2     
         JQ703987 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702917 НА Behar et al., 2012.  
   U5b1a     9     
         JN544933 Енглеска Family Tree DNA  
         FJ194437 Француска Family Tree DNA  
         KU534977 BerryAuBac, Француска Posth et al., 2016. древни 
         KC521455 Loschbour, Луксембург Fu et al.,2013. древни 
         JQ704875 НА Behar et al., 2012.  
    U5b1a1    4     
         JQ703849 Пољска Behar et al., 2012.  
         GU296590 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         KT698018 Србија Davidovic et al., 2017.  
         KT698024 Србија Davidovic et al., 2017.  
    U5b1e'h    49     
         GU296582 Белорусија Malyarchuk et al., 2010.  
         KJ446109 Француска Zheng et al., 2014.  
         KU534978 Ranchot, Француска Posth et al., 2016. древни 
         HQ675040 НА Seoane et al., 2011.  
         KT697999 Србија Davidovic et al., 2017.  
         NA20540 Тоскана Gomez Carbala et al., 2015.  
     U5b1e   38     
         KT372902 Енглеска Family Tree DNA  
         Z087 Шпанија Ramos et al., 2013.  
         JX677560 САД Family Tree DNA  
      U5b1e1  35     
         JX153868 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161292 Данска Li et al., 2014.  
         EST97 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
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         JX153815 Финска Raule et al., 2014.  
         JX152975 Финска Raule et al., 2014.  
         JX153824 Финска Raule et al., 2014.  
         JX153826 Финска Raule et al., 2014.  
         JQ704302 Немачка Behar et al., 2012.  
         MC845 Немачка mtDNA Community  
         MC1456 Летонија mtDNA Community  
         KC257380 НА Sequeira et al., 2015.  
         JQ705267 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705608 НА Behar et al., 2012.  
         MC1481 НА mtDNA Community  
         JQ705742 НА Behar et al., 2012.  
         MC1479 НА mtDNA Community  
         KJ446113 Палестина Zheng et al., 2014.  
         KF451218 Палестина Lippold et al., 2014.  
         KF451217 Палестина Lippold et al., 2014.  
         KJ446114 Палестина Zheng et al., 2014.  
         FJ493517 Русија Sukernik et al., 2012.  
         GU122991 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296630 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296647 Словачка Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296645 Словачка Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296639 Словачка Malyarchuk et al., 2010.  
         JQ705405 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         GU295665 САД Family Tree DNA  
         MC1765 САД mtDNA Community  
       U5b1e1a 6     
         FJ499497 Кримски Татар Family Tree DNA  
         GU296571 Чешка Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296585 Пољска Malyarchuk et al., 2010.  
         GU296631 Русија Malyarchuk et al., 2010.  
         MC1799 Украјина mtDNA Community  
         MC1606 Украјина mtDNA Community  
     U5b1h   3     
         JQ705183 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703755 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704053 НА Behar et al., 2012.  
   U5b1j     2     
         KT956911 Француска Family Tree DNA  
         KM101862 САД Just et al.,  2015.  
  U5b3      80     
         GQ129146 Хрватска Pala et al., 2009.  
         GQ129144 Француска Pala et al., 2009.  
         GQ129148 Италија Pala et al., 2009.  
         GQ129147 Шпанија Pala et al., 2009.  
   U5b3a     29     
    U5b3a1    21     
     U5b3a1a   19     
         AF346988 Италија Ingman et al., 2000.  
         GQ129151 Сардинија Pala et al., 2009.  
         GQ129150 Сардинија Pala et al., 2009.  
         KJ446118 Сардинија Zheng et al., 2014.  
         DQ523664 Сардинија Fraumene et al., 2006.  
         DQ523658 Сардинија Fraumene et al., 2006.  
         DQ523655 Сардинија Fraumene et al., 2006.  
         DQ523624 Сардинија Fraumene et al., 2006.  
         DQ523628 Сардинија Fraumene et al., 2006.  
         GQ129153 Сардинија Pala et al., 2009.  
         GQ129152 Сардинија Pala et al., 2009.  
         GQ129155 Сардинија Pala et al., 2009.  
         GQ129154 Сардинија Pala et al., 2009.  
         EU597508 Сардинија Hartmann et al., 2009.  
         KF451190 Сардинија Lippold et al., 2014.  
         DQ523669 Сардинија Fraumene et al., 2006.  
         DQ523644 Сардинија Fraumene et al., 2006.  
         GQ129156 Сардинија Pala et al., 2009.  
         KJ446117 Сардинија Zheng et al., 2014.  
         GQ129149 Сардинија Pala et al., 2009.  
     U5b3a1b   2     
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         GQ129157 Француска Pala et al., 2009.  
         GQ129158 САД Pala et al., 2009.  
    U5b3a2    8     
         JQ702792 Енглеска Behar et al., 2012.  
         EU926618 Енглеска Family Tree DNA  
         EST112 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
         GQ129164 Естонија Pala et al., 2009.  
         GQ129161 Италија Pala et al., 2009.  
         GQ129162 Италија Pala et al., 2009.  
         GQ129163 САД Pala et al., 2009.  
         KM101745 САД Just et al.,  2015.  
   U5b3b     12     
         GQ129168 Италија Pala et al., 2009.  
         JQ704971 Шкотска Behar et al., 2012.  
    U5b3b1    6     
         GQ129167 Чешка Pala et al., 2009.  
         GQ129165 Грчка Pala et al., 2009.  
         KT445932 Ирска Family Tree DNA  
         JQ702146 НА Behar et al., 2012.  
         GQ129166 Шпанија Pala et al., 2009.  
         MC1675 САД mtDNA Community  
    U5b3b2    4     
         JX153697 Данска Raule et al., 2014.  
         GQ129169 Немачка Pala et al., 2009.  
         EU130681 НА Family Tree DNA  
         JQ703971 НА Behar et al., 2012.  
   U5b3c     3     
         GQ129172 Италија Pala et al., 2009.  
         GQ129170 Сардинија Pala et al., 2009.  
         GQ129171 Шпанија Pala et al., 2009.  
   U5b3d     2     
         GQ129174 Ирак Pala et al., 2009.  
         GQ129173 Шпанија Pala et al., 2009.  
   U5b3e     7     
         GQ129178 Бугарска Pala et al., 2009.  
         JQ702295 Чешка Behar et al., 2012.  
         KF162843 Данска Li et al., 2014.  
         HQ658737 Холандија Family Tree DNA  
         GQ129176 Немачка Pala et al., 2009.  
         GQ129177 Пољска Pala et al., 2009.  
         GQ129175 Уједињено Краљевство Pala et al., 2009.  
   U5b3f     5     
         GQ129183 Италија Pala et al., 2009.  
         GQ129180 Италија Pala et al., 2009.  
         GQ129181 Италија Pala et al., 2009.  
         GQ129182 Шпанија Pala et al., 2009.  
         GQ129179 САД Pala et al., 2009.  
   U5b3g     5     
         MC22 Аустралија mtDNA Community  
         JQ689453 Ирска Family Tree DNA  
         GQ129143 Италија Pala et al., 2009.  
         KM101984 САД Just et al.,  2015.  
         MC1408 САД mtDNA Community  
   U5b3h     6     
         JX154014 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161350 Данска Li et al., 2014.  
         JX153636 Данска Raule et al., 2014.  
         JX153407 Данска Raule et al., 2014.  
         JN315868 Немачка Family Tree DNA  
         MC320y Немачка mtDNA Community  
   U5b3i     2     
         GU296563 Чешка Malyarchuk et al., 2010.  
         JQ705968 Енглеска Behar et al., 2012.  
   U5b3j     2     
         GQ129145 Босна и Херцеговина Pala et al., 2009.  
         KT698002 Србија Davidovic et al., 2017.  
   U5b3k     3     
         GQ129159 Италија Pala et al., 2009.  
         KT779174 Либан Matisoo-Smith et al., 2016.  
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         GQ129160 Мароко Pala et al., 2009.  
 U7b       36     
         KF161502 Данска Li et al., 2014.  
         JX152844 Данска Raule et al., 2014.  
         KT359595 Немачка Family Tree DNA  
         MC787 Немачка mtDNA Community  
         GU213255 Индија Palanichamy et al.,  2015.  
         GU213256 Индија Palanichamy et al.,  2015.  
         GU213247 Индија Palanichamy et al.,  2015.  
         KR139750 Италија Family Tree DNA  
         JQ705198 НА Behar et al., 2012.  
         AY882391 Пакистан Achilli et al., 2005.  
         KC911278 Иран Derenko et al., 2013.  
         GU213236 Русија Palanichamy et al.,  2015.  
         KT698020 Србија Davidovic et al., 2017.  
         GU213241 Словачка Palanichamy et al.,  2015.  
         AF382011 Шпанија Maca-Meyer et al., 2001.  
         MC2242 САД mtDNA Community  
  U7b1      9     
         EU445686 Италија Brisigheli et al., 2009.  
         EU445683 Италија Brisigheli et al., 2009.  
         EU445687 Италија Brisigheli et al., 2009.  
         EU445690 Италија Brisigheli et al., 2009.  
         EU445691 Италија Brisigheli et al., 2009.  
         EU445689 Италија Brisigheli et al., 2009.  
         EU445684 Италија Brisigheli et al., 2009.  
         EU445688 Италија Brisigheli et al., 2009.  
         EU445685 Италија Brisigheli et al., 2009.  
  U7b2      7     
         JX153191 Финска Raule et al., 2014.  
         GQ176284 Финска Family Tree DNA  
         JX153172 Финска Raule et al., 2014.  
         KC763409 Финска Soini et al., 2013.  
         GU213258 Индија Palanichamy et al.,  2015.  
         MC3583 НА mtDNA Community  
         JQ704100 НА Behar et al., 2012.  
  U7b3      2     
         KF161517 Данска Li et al., 2014.  
         KF162984 Данска Li et al., 2014.  
  U7b4      2     
         GU213253 Индија Palanichamy et al.,  2015.  
         GU213244 Индија Palanichamy et al.,  2015.  
     U8a1a1a   8     
      U8a1a1a1  2     
         HM765458 НА Zaragoza et al., 2010.  
         JQ705281 Швајцарска Behar et al., 2012.  
      U8a1a1a2  2     
         KJ856801 Чешка Derenko et al., 2014.  
         KT698032 Србија Davidovic et al., 2017.  
      U8a1a1a3  4     
         DQ200803 Баскија Gonzalez et al., 2006.  
         GU299344 Енглеска Family Tree DNA  
         JQ704011 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705819 Шведска Behar et al., 2012.  
H5        373     
         HQ877768 Јерменија Family Tree DNA  
         KX303593 Јерменија Family Tree DNA  
         KU859399 Канада Family Tree DNA  
         AF346974 Кримски Татар Ingman et al., 2000.  
         EU600354 Друзи Shlush et al., 2008.  
         AY495174 Европа Coble et al., 2004.  
         AY495169 Европа Coble et al., 2004.  
         GQ983091 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983071 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983077 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983102 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983072 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983100 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983067 Италија Santoro et al., 2010.  
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         HQ663853 Јевреј Family Tree DNA  
         KM096769 Србија Davidovic et., 2015.  
 H5a       231     
         FJ460545 Тунис Costa et al., 2009.  
         GQ983066 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983068 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983093 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983060 Италија Santoro et al., 2010.  
  H5a1      168     
         JQ324549 Баскија Behar et al., 2012.  
         KF162979 Данска Li et al., 2014.  
         KF162809 Данска Li et al., 2014.  
         KF161912 Данска Li et al., 2014.  
         KF161630 Данска Li et al., 2014.  
         KF161208 Данска Li et al., 2014.  
         KF161874 Данска Li et al., 2014.  
         KF161633 Данска Li et al., 2014.  
         KF162780 Данска Li et al., 2014.  
         KF162317 Данска Li et al., 2014.  
         KF161871 Данска Li et al., 2014.  
         JX153803 Данска Raule et al., 2014.  
         JQ703269 Енглеска Behar et al., 2012.  
         JQ703577 Енглеска Behar et al., 2012.  
         AY495168 Европа Coble et al., 2004.  
         HQ850865 Француска Family Tree DNA  
         JQ704146 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ703105 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ704225 Мађарска Behar et al., 2012.  
         KP763836 Индија Palanichamy et al.,  2015.  
         GQ983081 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983059 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983104 Италија Santoro et al., 2010.  
         HQ674629 Италија Family Tree DNA  
         JQ704397 НА Behar et al., 2012.  
         AY195747 НА Mishmar et la., 2003.  
         JQ705762 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705507 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702892 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702946 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703152 НА Behar et al., 2012.  
         KC911284 Иран Derenko et al., 2013.  
         JX128058 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128042 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128063 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128083 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128069 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         KF451404 Русија Lippold et al., 2014.  
         JQ702998 Шкотска Behar et al., 2012.  
         JQ704399 Шкотска Behar et al., 2012.  
         KM096776 Србија Davidovic et., 2015.  
         JQ703447 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         JQ703101 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         KM101762 САД Just et al.,  2015.  
   H5a1a     21     
         KF162446 Данска Li et al., 2014.  
         KF162676 Данска Li et al., 2014.  
         AF346975 Холандија Ingman et al., 2000.  
         JQ703302 Финска Behar et al., 2012.  
         GQ983087 Италија Santoro et al., 2010.  
         KJ093758 НА Family Tree DNA  
         JQ705767 НА Behar et al., 2012.  
         JX128062 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128054 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128051 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128056 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128060 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         HQ659693 Пољска Family Tree DNA  
         HM027912 Русија Family Tree DNA  
         JX128084 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
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         JX128068 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128074 Словачка Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128072 Словачка Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         KT381969 Украјина Family Tree DNA  
         KF267255 САД Family Tree DNA  
         GU123017 Татари са Волге (Русија) Malyarchuk et al., 2010.  
   H5a1b     4     
         AY495167 Европа Coble et al., 2004.  
         AY495176 Европа Coble et al., 2004.  
         JQ704442 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ704059 НА Behar et al., 2012.  
   H5a1c     6     
    H5a1c1    5     
         HQ663878 Данска Family Tree DNA  
         JQ703643 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ702653 НА Behar et al., 2012.  
         JQ701949 Норвешка Behar et al., 2012.  
         JQ702412 Шведска Behar et al., 2012.  
    H5a1c2    1     
         JQ705790 НА Behar et al., 2012.  
    H5a1d    4     
         JQ704332 Енглеска Behar et al., 2012.  
         AY495171 Европа Coble et al., 2004.  
         GQ983089 Италија Santoro et al., 2010.  
         JQ705035 Шкотска Behar et al., 2012.  
    H5a1e    3     
         JQ703620 Финска Behar et al., 2012.  
         AY339431 Финска Moilanen et al., 2003.  
         AY339432 Финска Moilanen et al., 2003.  
    H5a1f    5     
         JQ704730 Чешка Behar et al., 2012.  
         JQ703738 НА Behar et al., 2012.  
         JN646689 Пољска Family Tree DNA  
         JQ704347 Шкотска Behar et al., 2012.  
         KM101891 САД Just et al.,  2015.  
    H5a1g    16     
     H5a1g1   16     
         JN008723 Енглеска Family Tree DNA  
         EU294323 НА Family Tree DNA  
         JX128071 Словачка Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         KM101969 САД Just et al.,  2015.  
      H5a1g1a  12     
         KF162410 Данска Li et al., 2014.  
         KF161753 Данска Li et al., 2014.  
         KF161520 Данска Li et al., 2014.  
         JX153900 Данска Raule et al., 2014.  
         JQ702128 Енглеска Behar et al., 2012.  
         JQ704650 Енглеска Behar et al., 2012.  
         JQ702301 Енглеска Behar et al., 2012.  
         HQ645111 Енглеска Family Tree DNA  
         JQ702317 Енглеска Behar et al., 2012.  
         JQ704652 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703513 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704886 Норвешка Behar et al., 2012.  
    H5a1h    3     
         JQ702670 Литванија Behar et al., 2012.  
         JQ702502 Русија Behar et al., 2012.  
         JQ705241 Русија Behar et al., 2012.  
    H5a1i    4     
         JX152949 Данска Raule et al., 2014.  
         JX152866 Данска Raule et al., 2014.  
         JX128043 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JQ705787 НА Behar et al., 2012.  
    H5a1j    12     
         JX153124 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161786 Данска Li et al., 2014.  
         KF163013 Данска Li et al., 2014.  
         JX153885 Данска Raule et al., 2014.  
         KP218948 Холандија Loe 2014. Direct submission  
291 
 
         EU372627 Енглеска Family Tree DNA  
         JQ702233 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ704278 Немачка Behar et al., 2012.  
         KT981896 НА Family Tree DNA  
         JQ704060 НА Behar et al., 2012.  
         JX128089 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         HQ384190 Шпанија Gomez-Carballa et al., 2011.  
    H5a1k    2     
         AY495170 Европа Coble et al., 2004.  
         GQ983064 Италија Santoro et al., 2010.  
    H5a1m'n    11     
         KF161651 Данска Li et al., 2014.  
         KF450876 Хазара Lippold et al., 2014.  
         GQ334692 НА Family Tree DNA  
         JX128055 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         KT250597 Пољска Family Tree DNA  
         JX128053 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128077 Словачка Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
     H5a1m   2     
         JQ705998 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ705412 Италија Behar et al., 2012.  
     H5a1n   2     
         JQ704324 Немачка Behar et al., 2012.  
         HM103356 НА Gomez-Duran et al., 2010.  
    H5a1p'p    4     
         GQ983075 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983084 Италија Santoro et al., 2010.  
         FJ966912 НА Family Tree DNA  
         HQ677908 НА Family Tree DNA  
    H5a1q    4     
         JX128066 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128070 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JQ704766 Шкотска Behar et al., 2012.  
         KM101785 САД Just et al.,  2015.  
    H5a1r    4     
         KJ856779 Бурјат (Русија) Derenko et al., 2014.  
         KF162681 Данска Li et al., 2014.  
         KF161659 Данска Li et al., 2014.  
         JQ705315 НА Behar et al., 2012.  
    H5a1s    4     
         KJ801428 НА Lang et al., 2015.  
         KJ801430 НА Lang et al., 2015.  
         KJ801431 НА Lang et al., 2015.  
         KJ801429  Lang et al., 2015.  
    H5a1t    3     
         KJ446345 Алжир Zheng et al., 2014.  
         JQ324925 Баскија Behar et al., 2012.  
         KF451718 Алжир Lippold et al., 2014.  
    H5a1u    2     
         JQ704248 Немачка Behar et al., 2012.  
         GQ983055 Италија Santoro et al., 2010.  
    H5a1v    2     
         AY495166 Европа Coble et al., 2004.  
         JQ705971 НА Behar et al., 2012.  
    H5a1w    2     
         JQ703236 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704012 НА Behar et al., 2012.  
    H5a1x    2     
         KF161437 Данска Li et al., 2014.  
         JX153320 Данска Raule et al., 2014.  
         JX153322 Данска Raule et al., 2014.  
    H5a1y    3     
         AY495165 Европа Coble et al., 2004.  
         EF418607 НА Family Tree DNA  
         KF806984 САД Family Tree DNA  
  H5a2      24     
         JX128044 Белорусија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         KF161606 Данска Li et al., 2014.  
         KF161928 Данска Li et al., 2014.  
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         JX153160 Данска Raule et al., 2014.  
         KF161855 Данска Li et al., 2014.  
         JQ704415 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ704148 Немачка Behar et al., 2012.  
         AY738952 Италија Achilli et al., 2005.  
         GQ983057 Италија Santoro et al., 2010.  
         JQ702151 Молдавија Behar et al., 2012.  
         KT807955 НА Family Tree DNA  
         JQ701941 НА Behar et al., 2012.  
         JQ701933 НА Behar et al., 2012.  
         JX128041 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128052 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         KT897693 Португалија Family Tree DNA  
         KF055882 Ром Gomez-Carballa et al., 2013.  
         JX128080 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128088 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128082 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128078 Словачка Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         KM101802 САД Just et al.,  2015.  
   H5a2a     2     
         JQ705582 НА Behar et al., 2012.  
         JX128085 Украјина Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
  H5a3      6     
         GQ983105 Италија Santoro et al., 2010.  
   H5a3a     3     
    H5a3a2'2    2     
         GQ983069 Италија Santoro et al., 2010.  
     H5a3a2   1     
         GQ983073 Италија Santoro et al., 2010.  
    H5a3a3    1     
         AY495175 Европа Coble et al., 2004.  
   H5a3b     2     
         JQ703824 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703800 Шпанија Behar et al., 2012.  
  H5a4      4     
   H5a4a     4     
    H5a4a1    4     
         EF660940 Италија Gasparre et al., 2007.  
         GQ983058 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983092 Италија Santoro et al., 2010.  
     H5a4a1a   1     
         JQ702083 НА Behar et al., 2012.  
  H5a5      3     
         JX153318 Данска Raule et al., 2014.  
         JQ702571 Грчка Behar et al., 2012.  
         JQ703494 НА Behar et al., 2012.  
  H5a6'6      11     
         GQ983056 Италија Santoro et al., 2010.  
   H5a6     10     
         KF162563 Данска Li et al., 2014.  
         GQ983110 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983096 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983065 Италија Santoro et al., 2010.  
         JQ703846 НА Behar et al., 2012.  
         KM101840 САД Just et al.,  2015.  
         KT250561 САД Family Tree DNA  
    H5a6a    2     
         JQ704237 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ702656 НА Behar et al., 2012.  
  H5a7      8     
         JQ704150 Ашкеназ Behar et al., 2012.  
         KF161664 Данска Li et al., 2014.  
         GQ983106 Италија Santoro et al., 2010.  
         JQ705438 НА Behar et al., 2012.  
         JQ701974 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705863 Норвешка Behar et al., 2012.  
         JQ704396 Русија Behar et al., 2012.  
         HQ384189 Шпанија Gomez-Carballa et al., 2011.  
  H5a8      1     
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         AY339430 Финска Moilanen et al., 2003.  
  H5a9      1     
         GQ983063 Италија Santoro et al., 2010.  
 H5b       43     
         JX128050 Чешка Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX152841 Данска Raule et al., 2014.  
         KF162150 Данска Li et al., 2014.  
         JX153645 Данска Raule et al., 2014.  
         AY738954 Италија Achilli et al., 2005.  
         GQ983070 Италија Santoro et al., 2010.  
         JX153095 Италија Raule et al., 2014.  
         GU592043 НА Fendt et al., 2011.  
         GU592028 НА Fendt et al., 2011.  
         JQ705431 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704885 НА Behar et al., 2012.  
         KF451398 Русија Lippold et al., 2014.  
         JX128086 Украјина Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         HQ287894 САД Pope et al., 2011.  
  H5b1      13     
         KF163003 Данска Li et al., 2014.  
         KF162713 Данска Li et al., 2014.  
         KF163051 Данска Li et al., 2014.  
         FJ794473 Енглеска Family Tree DNA  
         JQ703921 Енглеска Behar et al., 2012.  
         JQ705511 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704308 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704071 НА Behar et al., 2012.  
         JX128075 Словачка Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JQ703150 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         KM101993 САД Just et al.,  2015.  
         KM101988 САД Just et al.,  2015.  
         JQ704238 Велс Behar et al., 2012.  
  H5b2      8     
         JQ703241 Енглеска Behar et al., 2012.  
         HQ700378 Ирска Family Tree DNA  
         JQ704863 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ703276 НА Behar et al., 2012.  
         EU597579 Шкотска Hartmann et al., 2009.  
         EU597568 Шкотска Hartmann et al., 2009.  
         KM101921 САД Just et al.,  2015.  
  H5b3      3     
         JQ702345 НА Behar et al., 2012.  
         EU915472 НА Pello et al., 2008.  
         JX128045 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
  H5b4      2     
         GQ983088 Италија Santoro et al., 2010.  
         JF795326 Румунија Family Tree DNA  
  H5b5      2     
         JX128046 Чешка Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX153042 Италија Raule et al., 2014.  
  H5c      1     
   H5c1     1     
    H5c1a    1     
         AY339404 Финска Moilanen et al., 2003.  
  H5d      1     
         GQ983076 Италија Santoro et al., 2010.  
  H5e      12     
         JQ324661 Баскија Behar et al., 2012.  
   H5e1     11     
         KF830849 Енглеска Family Tree DNA  
         KM096780 Србија Davidovic et., 2015.  
    H5e1a    7     
         EU677750 Немачка Family Tree DNA  
         JQ704706 Грчка Behar et al., 2012.  
         JQ705453 НА Behar et al., 2012.  
         JX128059 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
     H5e1a1   3     
         KF161669 Данска Li et al., 2014.  
         JX128081 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
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         JX128091 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
    H5e1b    2     
         HM636849 САД Family Tree DNA  
         GQ983082 Италија Santoro et al., 2010.  
  H5f      4     
         GQ983074 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983099 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983095 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983080 Италија Santoro et al., 2010.  
  H5g      2     
         HQ661100 САД Family Tree DNA  
         JQ704716 НА Behar et al., 2012.  
  H5h      2     
         JQ703405 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704341 НА Behar et al., 2012.  
  H5j      2     
         JQ704386 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ324861 Француска Behar et al., 2012. a  
  H5k      4     
         AY495173 Европа Coble et al., 2004.  
         HQ864470 Ирска Family Tree DNA  
         HQ677712 САД Family Tree DNA  
         KM101843 САД Just et al.,  2015.  
  H5m      6     
         KX363874 Јерменија Family Tree DNA  
         JQ702895 Италија Behar et al., 2012.  
         KC911464 Иран Derenko et al., 2013.  
         KM096763 Србија Davidovic et., 2015.  
         JX128073 Словачка Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JQ702583 Турска Behar et al., 2012.  
  H5n      4     
         KX398131 Јерменија Family Tree DNA  
         GQ983079 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983109 Италија Santoro et al., 2010.  
         KU310655 НА Family Tree DNA  
  H5p      2     
         EF420250 НА Family Tree DNA  
         AY495172 Европа Coble et al., 2004.  
  H5r's't      26     
         FJ236978 Јордан Ennaffa et al., 2009.  
   H5r     14     
         GQ983085 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983086 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983094 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983083 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983107 Италија Santoro et al., 2010.  
         GU592039 НА Fendt et al., 2011.  
         GU592024 НА Fendt et al., 2011.  
         HM625680 НА Kloss-Brandstatter et al., 2010.  
    H5r1    3     
         GQ983103 Италија Santoro et al., 2010.  
         FJ384434 НА Fendt et al., 2011.  
         FJ384433 НА Fendt et al., 2011.  
    H5r2    3     
         GQ983061 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983097 Италија Santoro et al., 2010.  
         GQ983062 Италија Santoro et al., 2010.  
    H5s    8     
         JX153428 Данска Raule et al., 2014.  
         JQ703266 Енглеска Behar et al., 2012.  
         JQ703110 Ирска Behar et al., 2012.  
         GQ983108 Италија Santoro et al., 2010.  
         JQ703547 НА Behar et al., 2012.  
         KJ801441 НА Lang et al., 2015.  
         JQ704272 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703389 НА Behar et al., 2012.  
    H5t    3     
         GQ983098 Италија Santoro et al., 2010.  
         HQ661871 Прусија (Немачка) Family Tree DNA  
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         JX847584 Прусија (Немачка) Family Tree DNA  
    H5u    13     
         KX351867 Јерменија Family Tree DNA  
         EF661003 Италија Gasparre et al., 2007.  
     H5u1   11     
         KF162223 Данска Li et al., 2014.  
         KF161695 Данска Li et al., 2014.  
         KF162250 Данска Li et al., 2014.  
         KF161579 Данска Li et al., 2014.  
         KF162530 Данска Li et al., 2014.  
         KF162090 Данска Li et al., 2014.  
         JX153503 Данска Raule et al., 2014.  
         JX152852 Данска Raule et al., 2014.  
         JX153965 Данска Raule et al., 2014.  
         JX128067 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX128090 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
    H5v'v    4     
         JX153021 Италија Raule et al., 2014.  
         AY738953 Италија Achilli et al., 2005.  
     H5v   2     
         JX153984 Данска Raule et al., 2014.  
         EF660986 Италија Gasparre et al., 2007.  
 H6a       189     
         HM765475 НА Zaragoza et al., 2010.  
         EU600329 НА Shlush et al., 2008.  
  H6a1      178     
   H6a1a     81     
         JQ324601 Баскија Behar et al., 2012.  
         JQ324845 Баскија Behar et al., 2012.  
         KF500032 Бугарска Family Tree DNA  
         JX307105 Чешка Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         KP735164 Чешка Family Tree DNA  
         JQ704489 Холандија Behar et al., 2012.  
         FJ713600 Енглеска Family Tree DNA  
         JQ704145 Енглеска Behar et al., 2012.  
         JQ704390 Енглеска Behar et al., 2012.  
         JQ324891 Француска Behar et al., 2012.  
         JQ324623 Француска Behar et al., 2012. a  
         JQ704296 Француска Behar et al., 2012.  
         JQ704393 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ704417 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ704479 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ702822 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ705402 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703271 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702418 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704614 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702318 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704339 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704299 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705325 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705088 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702506 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704304 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702214 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703103 Норвешка Behar et al., 2012.  
         JQ703161 Пољска Behar et al., 2012.  
         JQ705206 Пољска Behar et al., 2012.  
         JX307104 Русија Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         KM096766 Србија Davidovic et., 2015.  
         KM096765 Србија Davidovic et., 2015.  
         JX307109 Словачка Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX307100 Словачка Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         GU004258 Шпанија Family Tree DNA  
         JX297138 Шпанија Cardoso et la., 2013.  
         JQ702212 Швајцарска Behar et al., 2012.  
         HQ658736 САД Family Tree DNA  
    H6a1a1    4     
         AM263177 Северна Осетија Roostalu et al., 2007.  
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         JQ701925 Уједињени Арапски Емирати Behar et al., 2012.  
     H6a1a1a   2     
         JQ702509 Ашкеназ Behar et al., 2012.  
         EF556185 НА Behar et al., 2008.  
    H6a1a2    10     
     H6a1a2a   7     
         KF161626 Данска Li et al., 2014.  
         JQ703432 Енглеска Behar et al., 2012.  
         JQ704333 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702107 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704608 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702319 НА Behar et al., 2012.  
         KX378680 Норвешка Family Tree DNA  
     H6a1a2b   3     
      H6a1a2b1  3     
         JQ703345 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ701963 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ702265 НА Behar et al., 2012.  
    H6a1a3    5     
         HQ730608 Ашкеназ Family Tree DNA  
         JQ703028 Финска Behar et al., 2012.  
         JQ704127 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705730 НА Behar et al., 2012.  
     H6a1a3a   1     
         JQ703205 НА Behar et al., 2012.  
    H6a1a4    6     
         HM124476 НА Family Tree DNA  
         JQ703813 Норвешка Behar et al., 2012.  
         JQ703507 Норвешка Behar et al., 2012.  
         JQ704472 Пољска Behar et al., 2012.  
         GU123020 Татари са Волге (Русија) Malyarchuk et al., 2010.  
         GU123006 Татари са Волге (Русија) Malyarchuk et al., 2010.  
    H6a1a5    5     
         HM015668 Ашкеназ Family Tree DNA  
         HM019517 НА Family Tree DNA  
         HQ405756 Русија Family Tree DNA  
         JQ703061 Русија Behar et al., 2012.  
         GU390313 Словачка Family Tree DNA  
    H6a1a6    2     
         JQ704195 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702189 Пољска Behar et al., 2012.  
    H6a1a7    2     
         JQ324811 Баскија Behar et al., 2012. a  
         JQ324730 Баскија Behar et al., 2012. a  
    H6a1a8    2     
     H6a1a8a   2     
         JQ705660 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704469 НА Behar et al., 2012.  
    H6a1a9    3     
         JX153292 Данска Raule et al., 2014.  
         JQ704380 Енглеска Behar et al., 2012.  
         JQ705440 НА Behar et al., 2012.  
    H6a1a10    2     
         JQ702606 Италија Behar et al., 2012.  
         JX297423 Шведска Family Tree DNA  
   H6a1b     97     
         KF451107 Друзи Lippold et al., 2014.  
         JQ704592 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ705603 НА Behar et al., 2012.  
         JQ701955 Палестина Behar et al., 2012.  
         KJ856780 Шор Derenko et al., 2014.  
         JQ701979 Украјина Behar et al., 2012.  
    H6a1b1    1     
         EF556178 НА Behar et al., 2012.  
    H6a1b2    38     
         KF161744 Данска Li et al., 2014.  
         KF162796 Данска Li et al., 2014.  
         KF161831 Данска Li et al., 2014.  
         KF162225 Данска Li et al., 2014.  
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         KF162490 Данска Li et al., 2014.  
         JQ702708 Данска Behar et al., 2012.  
         KX378682 Финска Family Tree DNA  
         JQ703732 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ704621 Ирска Behar et al., 2012.  
         EU919746 Ирска Family Tree DNA  
         JQ705873 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704910 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702475 НА Behar et al., 2012.  
         JQ703622 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704474 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704653 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705551 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702090 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704367 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702465 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704495 Шкотска Behar et al., 2012.  
         JQ704167 Шпанија Behar et al., 2012.  
         JQ704453 Шведска Behar et al., 2012.  
         JQ703404 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         KM101886 САД Just et al.,  2015.  
         GQ168843 САД Family Tree DNA  
         KX520708 САД Family Tree DNA  
     H6a1b2a   2     
         JQ704376 Енглеска Behar et al., 2012.  
         HQ658481 Енглеска Family Tree DNA  
     H6a1b2b   1     
         JQ703391 Енглеска Behar et al., 2012.  
     H6a1b2c   1     
         JQ704239 Немачка Behar et al., 2012.  
     H6a1b2d   3     
         JQ324676 Баскија Behar et al., 2012. a  
         JQ324762 Баскија Behar et al., 2012. a  
         EU154342 НА Family Tree DNA  
     H6a1b2e   4     
         JX153784 Данска Raule et al., 2014.  
         KF162659 Данска Li et al., 2014.  
         KF162860 Данска Li et al., 2014.  
         JQ705659 Ирска Behar et al., 2012.  
    H6a1b3    29     
         JX307108 Чешка Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         KF162080 Данска Li et al., 2014.  
         KF161516 Данска Li et al., 2014.  
         KF161927 Данска Li et al., 2014.  
         KF162241 Данска Li et al., 2014.  
         KF161914 Данска Li et al., 2014.  
         JX152864 Данска Raule et al., 2014.  
         JX153891 Данска Raule et al., 2014.  
         JX153692 Данска Raule et al., 2014.  
         JQ704651 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ704546 Литванија Behar et al., 2012.  
         JQ702000 НА Behar et al., 2012.  
         JQ705188 НА Behar et al., 2012.  
         JX307103 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JX307102 Пољска Mielnik-Sikorska et al., 2013.  
         JQ705858 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         JQ704512 Украјина Behar et al., 2012.  
         KM101826 САД Just et al.,  2015.  
         KM101853 САД Just et al.,  2015.  
     H6a1b3a   8     
         JQ702830 Енглеска Behar et al., 2012.  
         EU256375 НА Family Tree DNA  
         JQ704793 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702725 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704543 НА Behar et al., 2012.  
         JQ702813 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         JQ704116 Уједињено Краљевство Behar et al., 2012.  
         KT984277 САД Family Tree DNA  
     H6a1b3b   2     
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         HQ659687 НА Family Tree DNA  
         JQ704476 НА Behar et al., 2012.  
    H6a1b4    23     
         KF162995 Данска Li et al., 2014.  
         KF161958 Данска Li et al., 2014.  
         KF162613 Данска Li et al., 2014.  
         KF161828 Данска Li et al., 2014.  
         KF162610 Данска Li et al., 2014.  
         JX153390 Данска Raule et al., 2014.  
         JX153490 Данска Raule et al., 2014.  
         JX152939 Данска Raule et al., 2014.  
         JX153507 Данска Raule et al., 2014.  
         JX153709 Данска Raule et al., 2014.  
         JQ703314 Холандија Behar et al., 2012.  
         JQ704270 Енглеска Behar et al., 2012.  
         JQ702385 Француска Behar et al., 2012.  
         JQ704458 Немачка Behar et al., 2012.  
         JQ705719 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ704889 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ704174 Ирска Behar et al., 2012.  
         AY738955 Италија Achilli et al., 2004.  
         JQ763435 Норвешка Family Tree DNA  
         JQ702330 Русија Behar et al., 2012.  
         JQ703321 Шведска Behar et al., 2012.  
         KM101782 САД Just et al.,  2015.  
         KM101723 САД Just et al.,  2015.  
  H6a2      9     
         JX153502 Данска Raule et al., 2014.  
         JQ324541 Француска Behar et al., 2012. a  
         JQ703232 Ирска Behar et al., 2012.  
         JQ705592 НА Behar et al., 2012.  
         JQ704515 Португалија Behar et al., 2012.  
   H6a2a     2     
         JQ704208 Ирска Behar et al., 2012.  
         KM101873 САД Just et al.,  2015.  
   H6a2b     2     
         KM096770 Србија Davidovic et., 2015.  
         KM096761 Србија Davidovic et., 2015.  
  HV2a2      6     
         KM096764 Белорусија Davidovic et., 2015.  
         AY713986 Индија Palanichamy et al., 2004.  
         KP340159 Италија De Fanti et al., 2015.  
         KP340158 Италија De Fanti et al., 2015.  
         KC911452 Кашкаи (Иран) Derenko et al., 2013.  
         KM096777 Србија Davidovic et., 2015.  
HV10        5     
         JQ705743 Чешка Behar et al., 2012.  
         HM008695 Мађарска Family Tree DNA  
         EF222245 Пољска Malyarchuk et al., 2008.  
         KM096775 Србија Davidovic et., 2015.  
         JQ704217 Словенија Behar et al., 2012.  
HV16        15     
         JQ704124 Немачка Behar et al., 2012.  
         KC911384 Кашкаи (Иран) Derenko et al., 2013.  
         KC911609 Кашкаи (Иран) Derenko et al., 2013.  
         KC911308 Кашкаи (Иран) Derenko et al., 2013.  
         HQ658354 Шкотска Family Tree DNA  
 HV16a       10     
         KF162178 Данска Li et al., 2014.  
         KF162484 Данска Li et al., 2014.  
         EST12 Естонија Stoljarova et al., 2016.  
         JQ702536 Немачка Behar et al., 2012.  
         KM096767 Србија Davidovic et., 2015.  
         KM096768 Србија Davidovic et., 2015.  
         KM096772 Србија Davidovic et., 2015.  
         KJ801463 САД Lang et al., 2015.  
         KJ801462 САД Lang et al., 2015.  
         KM101797 САД Just et al.,  2015.  
  D4j8      9     
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         FJ951550 Баргут (Русија) Derenko et al., 2010.  
         FJ951542 Баргут (Русија) Derenko et al., 2010.  
         FJ951456 Бурјат (Русија) Derenko et al., 2010.  
         FJ951485 Бурјат (Русија) Derenko et al., 2010.  
         EU482337 Бурјат (Русија) Volodko et al., 2008.  
         JF824819 Кина Liu et al., 2012.  
         JF824912 Кина Liu et al., 2012.  
         EU007871 Казахстан Ingman et al., 2007.  
         KM096771 Србија Davidovic et., 2015.  
   L2a1k     7     
    L2a1k1    4     
         EU200763 Словачка Malyarchuk et al., 2008. b  
     L2a1k1a   3     
         KX083678 Бугарска Family Tree DNA  
         EU200760 Чешка Malyarchuk et al., 2008. b  
         KM096762 Србија Davidovic et., 2015.  
    L2a1k2    3     
         KT819247 Мароко Hernandez et al., 2015.  
         KT819253 Мароко Hernandez et al., 2015.  
         KT819254 Мароко Hernandez et al., 2015.  
   N1b1a     66     
         HQ286324 Јерменија Family Tree DNA  
         JX153745 Данска Raule et al., 2014.  
         AF381999 Јордан Maca-Meyer et al., 2001.  
         JQ245753 Блиски Исток Fernandes et al., 2012.  
         JQ245800 Мароко Fernandes et al., 2012.  
         MC580 НА mtDNA Community  
         JQ705744 НА Behar et al., 2012.  
         MC1962 НА mtDNA Community  
         JQ245727 Северна Осетија Fernandes et al., 2012.  
         KC911348 Иран Derenko et al., 2013.  
         51_Sb Србија тренутна студија  
         KM986518 Јемен Vyas et al., 2016.  
    N1b1a1    2     
         EU742152 Јеврејска Feder et al., 2008.  
         EU742151 Јеврејска Feder et al., 2008.  
    N1b1a2    19     
         JQ245725 Арабија Fernandes et al., 2012.  
         HQ435319 Јерменија Family Tree DNA  
         HM852768 Јерменија Schonberg et al., 2011.  
         HM852901 Грузија Schonberg et al., 2011.  
         JQ705186 Ирска Behar et al., 2012.  
         EF661011 Италија Gasparre et al., 2007.  
         EU742153 Јеврејска Feder et al., 2008.  
         MC4183 НА mtDNA Community  
         MC2794 НА mtDNA Community  
         JQ705268 НА Behar et al., 2012.  
         MC2316 НА mtDNA Community  
         Z213 Шпанија Ramos et al., 2013.  
         MC1636 САД mtDNA Community  
         KM986618 Јемен Vyas et al., 2016.  
     N1b1a2a   2     
         HQ315687 Јерменија Family Tree DNA  
         JQ705552 НА Behar et al., 2012.  
     N1b1a2b   3     
         MC339 НА mtDNA Community  
         JQ704068 Пољска Behar et al., 2012.  
         FJ493516 Русија Sukernik et al., 2012.  
    N1b1a3    6     
         KF451097 Друзи Lippold et al., 2014.  
         AY195756 Грузија Mishmar et la., 2003.  
         EU742148 Јеврејска Feder et al., 2008.  
         JQ245803 Мароко Fernandes et al., 2012.  
         KM245141 Мароко Fregel et al., 2015.  
         HM765456 НА Zaragoza et al., 2010.  
    N1b1a4'4    6     
         JQ245764 Италија Fernandes et al., 2012.  
         EU742150 Јеврејска Feder et al., 2008.  
     N1b1a4   4     
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         HM236190 Италија Family Tree DNA  
      N1b1a4a  3     
         JX153074 Италија Raule et al., 2014.  
         EF660993 Италија Gasparre et al., 2007.  
         EU742149 Јеврејска Feder et al., 2008.  
    N1b1a5    7     
         KF162763 Данска Li et al., 2014.  
         MC1501 Ирска mtDNA Community  
         JQ701805 Ирска Behar et al., 2012.  
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RUS 0.00185 0.00016 0.00037 0.00215 0.00235 0.00217 -0.00164 0.00149  0.18018 0.06306 0.04505 0.99099 0.00000 0.05405 0.00000 0.01802 0.00901 0.01802 0.00901 
ČEH 0.00233 0.00264 0.00255 0.00407 0.00286 0.00158 0.00179 0.00169 0.00156  0.14414 0.58559 0.99099 0.05405 0.45045 0.00901 0.21622 0.14414 0.17117 0.09009 
POL 0.00279 0.00105 0.00210 0.00305 0.00271 0.00221 0.00104 0.00226 0.00144 0.00117  0.14414 0.99099 0.00000 0.07207 0.00000 0.05405 0.00000 0.00000 0.09009 
SLK 0.00294 0.00395 0.00255 0.00345 0.00219 0.00213 0.00397 0.00231 0.00286 -0.00064 0.00124  0.99099 0.03604 0.01802 0.00901 0.11712 0.03604 0.00000 0.02703 
ALB -0.05494 -0.03683 -0.05140 -0.05525 -0.04105 -0.04384 -0.04590 -0.04446 -0.05285 -0.05398 -0.04500 -0.05044  0.99099 0.99099 0.99099 0.99099 0.99099 0.99099 0.99099 
GRK 0.00124 0.00365 0.00403 0.00334 0.00103 0.00055 0.00315 0.00412 0.00373 0.00240 0.00433 0.00220 -0.05686  0.00000 0.00901 0.00000 0.00901 0.00000 0.00000 
MAĐ 0.00178 -0.00008 0.00239 0.00243 0.00300 0.00134 0.00037 0.00256 0.00129 0.00015 0.00114 0.00327 -0.03570 0.00277  0.00000 0.00000 0.06306 0.04505 0.15315 
TUR 0.00558 0.00878 0.00790 0.00788 0.00341 0.00446 0.00655 0.00586 0.00756 0.00372 0.00768 0.00420 -0.05052 0.00227 0.00621  0.01802 0.00000 0.00000 0.00000 
RUM 0.00614 0.00463 0.00677 0.00932 0.00062 0.00307 0.00557 0.00780 0.00621 0.00272 0.00370 0.00347 -0.03854 0.00523 0.00632 0.00875  0.11712 0.09009 0.04505 
ITA 0.00699 0.00433 0.00681 0.00877 0.00340 0.00339 0.00438 0.00691 0.00425 0.00129 0.00415 0.00342 -0.03819 0.00336 0.00235 0.00403 0.00316  0.01802 0.00000 
AUS 0.00184 0.00128 0.00322 0.00457 0.00145 0.00119 0.00263 0.00666 0.00274 0.00124 0.00344 0.00405 -0.05430 0.00263 0.00222 0.00818 0.00262 0.00274  0.05405 
NEM 0.00139 0.00034 0.00146 0.00214 0.00217 0.00084 0.00116 0.00288 0.00180 0.00090 0.00100 0.00209 -0.03951 0.00285 0.00079 0.00739 0.00376 0.00330 0.00120  
Зеленом бојом обележене су статистички значајне FST вредности (p<0.05). Ознаке популација су као на Слици 4.2. 
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Taбела 8.10. Матрица FST вредности парова 35 европских популација добијена анализом варијабилности секвенци HVS-I и HVS-II региона (позиције 16024-16365; 72-340). 
Матрица FST вредности парова популација је приказана испод дијагонале, док je матрица p вредности за одговарајуће FST вредности приказана изнад дијагонале. 
  SRB BOS HRV SLO MAK BUG RUS UKR SLK ĈEH POL GRK ALB TUR MAĐ ITA1 ITA2 ITA3 SAR SIC FRA 
SRB  0.58559 0.17117 0.00000 0.27027 0.00000 0.01802 0.15315 0.03604 0.01802 0.00901 0.02703 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 
BOS -0.00036  0.18018 0.00000 0.00901 0.00000 0.01802 0.09910 0.02703 0.00901 0.00000 0.01802 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00901 0.00000 0.00000 
HRV 0.00188 0.00227  0.01802 0.13514 0.02703 0.02703 0.36937 0.07207 0.04505 0.03604 0.02703 0.00000 0.17117 0.02703 0.04505 0.01802 0.00000 0.00901 0.06306 0.03604 
SLO 0.00269 0.00228 0.00476  0.00901 0.00000 0.09009 0.35135 0.08108 0.24324 0.00000 0.00901 0.00000 0.00000 0.20721 0.01802 0.00000 0.00901 0.00901 0.00000 0.00000 
MAK 0.00050 0.00303 0.00376 0.00275  0.00000 0.01802 0.04505 0.02703 0.00901 0.05405 0.36937 0.00000 0.00000 0.03604 0.00000 0.00901 0.00901 0.00000 0.00901 0.00000 
BUG 0.00449 0.00525 0.00602 0.00475 0.00331  0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 
RUS 0.00233 0.00196 0.00516 0.00059 0.00278 0.00529  0.88288 0.05405 0.01802 0.01802 0.00000 0.00000 0.00901 0.17117 0.00901 0.04505 0.00000 0.00000 0.00901 0.02703 
UKR 0.00152 0.00140 0.00104 0.00011 0.00236 0.00348 -0.00158  0.45946 0.27027 0.45946 0.09910 0.00000 0.10811 0.25225 0.09910 0.17117 0.00000 0.00000 0.00901 0.10811 
SLK 0.00135 0.00105 0.00351 0.00075 0.00203 0.00431 0.00086 -0.00022  0.18919 0.33333 0.00901 0.00000 0.00000 0.09910 0.00901 0.00901 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 
ĈEH 0.00294 0.00246 0.00455 0.00025 0.00290 0.00365 0.00150 0.00083 0.00040  0.01802 0.05405 0.00000 0.00000 0.74775 0.08108 0.00901 0.29730 0.00901 0.00000 0.00000 
POL 0.00212 0.00228 0.00459 0.00120 0.00123 0.00427 0.00080 -0.00003 0.00011 0.00133  0.00000 0.00000 0.00000 0.01802 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 
GRK 0.00156 0.00203 0.00421 0.00214 0.00013 0.00325 0.00283 0.00151 0.00206 0.00148 0.00202  0.00000 0.00000 0.17117 0.00901 0.02703 0.00000 0.00000 0.00901 0.00000 
ALB 0.01135 0.01463 0.01816 0.01840 0.00811 0.01580 0.01700 0.01745 0.01585 0.01828 0.01523 0.01196  0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 
TUR 0.00334 0.00536 0.00240 0.00491 0.00408 0.00627 0.00484 0.00188 0.00379 0.00480 0.00380 0.00398 0.01485  0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 
MAĐ 0.00404 0.00398 0.00631 0.00092 0.00296 0.00450 0.00128 0.00059 0.00089 -0.00081 0.00144 0.00117 0.01741 0.00430  0.02703 0.06306 0.43243 0.00901 0.00901 0.00901 
ITA1 0.00395 0.00310 0.00416 0.00163 0.00471 0.00522 0.00210 0.00171 0.00191 0.00124 0.00354 0.00294 0.02291 0.00684 0.00171  0.00901 0.00000 0.00000 0.00901 0.00901 
ITA2 0.00287 0.00322 0.00377 0.00192 0.00212 0.00337 0.00132 0.00074 0.00140 0.00174 0.00156 0.00107 0.01715 0.00466 0.00156 0.00130  0.00000 0.02703 0.00901 0.00901 
ITA3 0.00772 0.00821 0.00875 0.00312 0.00608 0.00746 0.00572 0.00433 0.00535 0.00063 0.00510 0.00383 0.02088 0.00847 -0.00011 0.00490 0.00602  0.00000 0.00000 0.00000 
SAR 0.01322 0.01403 0.00680 0.01169 0.01330 0.01455 0.01103 0.01022 0.00972 0.01100 0.01074 0.01269 0.02866 0.01533 0.01090 0.00997 0.00831 0.01308  0.00000 0.00901 
SIC 0.00896 0.01071 0.00550 0.00790 0.00482 0.00943 0.00842 0.00612 0.00746 0.00849 0.00843 0.00518 0.01897 0.01036 0.00733 0.00787 0.00766 0.00933 0.01437  0.00901 
FRA 0.00486 0.00572 0.00596 0.00374 0.00522 0.00723 0.00255 0.00218 0.00300 0.00451 0.00306 0.00463 0.02264 0.00848 0.00532 0.00343 0.00254 0.00970 0.00775 0.00770  
ŠPA 0.00609 0.00510 0.00694 0.00536 0.00687 0.00805 0.00390 0.00367 0.00391 0.00614 0.00453 0.00489 0.02213 0.01105 0.00649 0.00425 0.00267 0.01188 0.00656 0.01149 0.00120 
POR1 0.00370 0.00337 0.00455 0.00307 0.00405 0.00642 0.00202 0.00048 0.00213 0.00266 0.00307 0.00264 0.01836 0.00780 0.00224 0.00259 0.00169 0.00712 0.00826 0.00628 0.00209 
POR2 0.00206 0.00127 0.00383 -0.00045 0.00004 0.00319 0.00059 -0.00197 0.00013 -0.00019 0.00006 -0.00030 0.01473 0.00674 -0.00115 0.00015 -0.00108 0.00243 0.00889 0.00224 -0.00133 
POR3 0.00513 0.00493 0.00677 0.00435 0.00328 0.00550 0.00389 0.00293 0.00319 0.00381 0.00391 0.00307 0.01224 0.00768 0.00343 0.00500 0.00337 0.00575 0.00747 0.00438 0.00347 
ŠVA 0.00399 0.00365 0.00501 0.00135 0.00440 0.00543 0.00263 0.00298 0.00221 -0.00063 0.00276 0.00254 0.02078 0.00621 -0.00092 0.00113 0.00199 0.00097 0.01037 0.01160 0.00657 
AUS 0.00281 0.00329 0.00633 0.00051 0.00176 0.00424 0.00157 0.00192 0.00143 0.00019 0.00136 0.00151 0.01926 0.00460 0.00140 0.00158 0.00127 0.00367 0.01286 0.01014 0.00316 
NEM 0.00231 0.00125 0.00373 0.00059 0.00249 0.00371 0.00088 -0.00027 0.00041 0.00074 0.00057 0.00187 0.01734 0.00471 0.00066 0.00148 0.00070 0.00474 0.01153 0.00886 0.00325 
DAN 0.00475 0.00537 0.00430 0.00498 0.00813 0.00939 0.00629 0.00480 0.00509 0.00449 0.00563 0.00671 0.02429 0.00513 0.00648 0.00669 0.00659 0.00964 0.01605 0.01380 0.00863 
ENG 0.00223 0.00126 0.00036 0.00335 0.00386 0.00512 0.00331 0.00304 0.00131 0.00088 0.00387 0.00132 0.01706 0.00586 0.00290 0.00161 0.00127 0.00641 0.00690 0.00798 0.00517 
HOL 0.00514 0.00501 0.00698 0.00246 0.00509 0.00689 0.00472 0.00420 0.00368 0.00228 0.00459 0.00439 0.02240 0.00815 0.00318 0.00275 0.00421 0.00495 0.01323 0.00825 0.00737 
ŠVE 0.00184 0.00203 0.00446 0.00146 0.00135 0.00405 0.00112 0.00044 0.00073 0.00160 0.00123 0.00119 0.01713 0.00499 0.00253 0.00208 0.00106 0.00593 0.01074 0.00782 0.00274 
EST 0.00134 0.00279 0.00396 0.00248 0.00219 0.00260 0.00245 0.00177 -0.00016 0.00213 0.00112 0.00367 0.01158 0.00275 0.00251 0.00386 0.00286 0.00608 0.01027 0.00782 0.00544 
FIN 0.01530 0.01725 0.01775 0.01412 0.01314 0.01636 0.01254 0.01172 0.01160 0.01527 0.01065 0.01584 0.02899 0.01800 0.01646 0.01736 0.01371 0.01940 0.01517 0.01845 0.00736 
BAS 0.01878 0.01680 0.01746 0.01449 0.02100 0.02026 0.01291 0.01237 0.01280 0.01555 0.01318 0.01745 0.04303 0.02230 0.01723 0.01481 0.01333 0.02177 0.01265 0.02235 0.00624 



















Табела 8.11. Корелације између географских положаја (географске дужине – енг. longitude и географске ширине – енг. latitude) анализираних популација и њихових координата на 
осама вишефакторских анализа (PC за PCA, DIM за MDS); p вредности за добијене коефицијенте корелација приказане су изнад дијагонала табела а), б), в) и г). 
а) Коефицијенти корелације географских положаја популација са њиховим координатама на главним компонентама (PC) приказаним на Сликама 4.2 и 4.3. 
  Lat Long PC 1 PC 2 PC 3 PC 4 PC 5 PC 6 PC 7 PC 8 PC 9 PC 10 PC 11 PC 12 PC 13 PC 14 PC 15 PC 16 PC 17 PC 18 PC 19 
Lat 1  0,01782 0,39220 0,00179 0,18709 0,37556 0,12904 0,38180 0,36149 0,35453 0,38245 0,14628 0,26651 0,17274 0,45813 0,18400 0,48260 0,21612 0,23634 0,44260 
Long 0,10251 1 0,03876 0,41666 0,02045 0,03973 0,44961 0,02730 0,45190 0,36913 0,49525 0,42627 0,28287 0,43360 0,41505 0,04288 0,36675 0,22707 0,19720 0,43749 0,41299 
PC 1 -0,47196 0,40373 1                   
PC 2 0,06532 -0,05026 0,00000 1                  
PC 3 0,61949 0,46077 0,00000 -0,00001 1                 
PC 4 -0,21000 0,40132 0,00000 -0,00001 0,00000 1                
PC 5 -0,07569 0,03026 0,00000 0,00000 0,00001 0,00000 1               
PC 6 0,26540 0,43606 0,00000 0,00001 -0,00001 -0,00001 0,00001 1              
PC 7 -0,07179 -0,02888 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 1             
PC 8 0,08457 0,07973 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 1            
PC 9 -0,08900 0,00285 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 1           
PC 10 0,07138 -0,04440 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00001 0,00000 1          
PC 11 -0,24760 -0,13662 0,00000 0,00000 0,00000 -0,00001 0,00000 0,00001 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 1         
PC 12 -0,14816 0,03995 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 1        
PC 13 0,22262 -0,05125 0,00000 0,00001 0,00000 0,00000 0,00001 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00001 1       
PC 14 -0,02512 0,39386 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 1      
PC 15 -0,21268 -0,08124 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 -0,00001 -0,00001 1     
PC 16 -0,01043 0,17747 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 1    
PC 17 -0,18605 0,20145 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 -0,00001 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 -0,00001 0,00000 0,00000 0,00000 1   
PC 18 -0,17037 0,03759 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 -0,00001 0,00000 0,00000 -0,00001 0,00000 0,00000 0,00000 0,00001 0,00000 -0,00001 0,00000 0,00000 1  
PC 19 0,03450 -0,05251 0,00000 0,00000 0,00000 0,00001 0,00001 0,00000 -0,00001 0,00000 0,00001 0,00001 0,00000 -0,00001 0,00000 0,00000 -0,00001 0,00000 0,00000 -0,00001 1 
  ŠPA POR1 POR2 POR3 ŠVA AUS NEM DAN ENG HOL ŠVE EST FIN BAS 
SRB 0.00000 0.00000 0.06306 0.00000 0.03604 0.00000 0.00000 0.00000 0.09910 0.00000 0.01802 0.10811 0.00000 0.00000 
BOS 0.00000 0.00000 0.15315 0.00000 0.02703 0.00000 0.01802\ 0.00000 0.18018 0.00000 0.00000 0.04505 0.00000 0.00000 
HRV 0.00901 0.02703 0.09009 0.01802 0.04505 0.02703 0.08108 0.02703 0.37838 0.02703 0.04505 0.03604 0.00000 0.00000 
SLO 0.00000 0.00000 0.55856 0.00000 0.09910 0.18919 0.09009 0.00000 0.06306 0.00000 0.00901 0.03604 0.00000 0.00000 
MAK 0.00000 0.00000 0.40541 0.01802 0.00000 0.02703 0.01802 0.00000 0.07207 0.00000 0.10811 0.09910 0.00000 0.00000 
BUG 0.00000 0.00000 0.00901 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.03604 0.00000 0.00000 
RUS 0.00000 0.01802 0.25225 0.00000 0.03604 0.00000 0.06306 0.00000 0.03604 0.00000 0.04505 0.04505 0.00000 0.00000 
UKR 0.00000 0.23423 0.83784 0.01802 0.02703 0.03604 0.59459 0.00000 0.09009 0.00901 0.28829 0.18919 0.00000 0.00000 
SLK 0.00000 0.00000 0.36937 0.00000 0.04505 0.01802 0.15315 0.00000 0.27928 0.00000 0.10811 0.45946 0.00000 0.00000 
ĈEH 0.00000 0.00000 0.49550 0.00000 0.63964 0.30631 0.05405 0.00000 0.22523 0.00901 0.06306 0.08108 0.00000 0.00000 
POL 0.00000 0.00000 0.37838 0.00000 0.00901 0.00901 0.02703 0.00000 0.04505 0.00000 0.00000 0.23423 0.00000 0.00000 
GRK 0.00000 0.01802 0.53153 0.00000 0.04505 0.00901 0.00000 0.00000 0.22523 0.00000 0.03604 0.02703 0.00000 0.00000 
ALB 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 
TUR 0.00000 0.00000 0.00901 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00901 0.00000 0.00000 0.06306 0.00000 0.00000 
MAĐ 0.00000 0.00901 0.73874 0.00901 0.63063 0.06306 0.20721 0.00000 0.09910 0.00000 0.03604 0.09910 0.00000 0.00000 
ITA1 0.00000 0.00901 0.35135 0.00000 0.20721 0.00901 0.00000 0.00000 0.18919 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 
ITA2 0.00000 0.00901 0.81081 0.00000 0.02703 0.03604 0.04505 0.00000 0.15315 0.00000 0.00000 0.02703 0.00000 0.00000 
ITA3 0.00000 0.00000 0.02703 0.00000 0.18018 0.00000 0.00000 0.00000 0.00901 0.00000 0.00000 0.00901 0.00000 0.00000 
SAR 0.03604 0.02703 0.02703 0.01802 0.00901 0.00000 0.01802 0.00000 0.04505 0.00000 0.00000 0.00901 0.00000 0.00000 
SIC 0.00000 0.01802 0.19820 0.03604 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.02703 0.00000 0.00000 0.01802 0.00000 0.00000 
FRA  0.00000 0.80180 0.00000 0.00901 0.00901 0.00000 0.00000 0.00901 0.00000 0.00901 0.00901 0.00000 0.00000 
ŠPA 0.00000  0.91892 0.00000 0.00901 0.00000 0.00000 0.00000 0.15315 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 
POR1 0.00112 0.00000  0.40541 0.57658 0.46847 0.51351 0.00000 0.55856 0.08108 0.74775 0.04505 0.00000 0.00000 
POR2 0.00081 -0.00164 0.00000   0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.07207 0.00000 0.00000 0.02703 0.00000 0.00000 
POR3 0.00377 0.00232 0.00022 0.00000  0.23423 0.19820 0.00000 0.16216 0.10811 0.01802 0.09009 0.00000 0.00000 
ŠVA 0.00731 0.00366 -0.00084 0.00603 0.00000  0.02703 0.00000 0.03604 0.01802 0.19820 0.06306 0.00000 0.00000 
AUS 0.00584 0.00439 0.00021 0.00440 0.00104 0.00000  0.00000 0.14414 0.00000 0.02703 0.05405 0.00000 0.00000 
NEM 0.00416 0.00257 -0.00016 0.00456 0.00072 0.00110 0.00000  0.01802 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000 
DAN 0.00922 0.00748 0.00486 0.00998 0.00618 0.00582 0.00542 0.00000  0.07207 0.31532 0.06306 0.00000 0.00000 
ENG 0.00259 0.00195 -0.00022 0.00283 0.00170 0.00310 0.00156 0.00556 0.00000  0.00000 0.01802 0.00000 0.00000 
HOL 0.00933 0.00658 0.00163 0.00718 0.00153 0.00235 0.00281 0.00762 0.00255 0.00000   0.19820 0.00000 0.00000 
ŠVE 0.00396 0.00279 -0.00112 0.00295 0.00305 0.00046 0.00080 0.00588 0.00071 0.00235 0.00000  0.00000 0.00000 
EST 0.00793 0.00600 0.00443 0.00282 0.00436 0.00268 0.00197 0.00697 0.00438 0.00426 0.00172 0.00000   0.00000 
FIN 0.01164 0.01334 0.01014 0.00857 0.02039 0.01322 0.01506 0.01878 0.01628 0.02000 0.01043 0.01126 0.00000   
BAS 0.00664 0.01025 0.01100 0.01554 0.01861 0.01656 0.01342 0.01813 0.01343 0.01976 0.01455 0.02080 0.01724 0.00000 
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Табела 8.11. Наставак 
б) Коефицијенти корелације географских положаја популација са њиховим координатама на главним компонентама (PC) приказаним на Слици 4.4.  
  Lat Long PC 1 PC 2 PC 3 PC 4 PC 5 PC 6 PC 7 PC 8 PC 9 PC 10 PC 11 PC 12 PC 13 PC 14 PC 15 PC 16 PC 17 PC 18 
Lat 1  0,00018 0,00004 0,21274 0,47628 0,03303 0,34790 0,23242 0,02013 0,11376 0,16331 0,12423 0,49371 0,41635 0,43993 0,40000 0,29390 0,27808 0,30429 
Long 0,11335 1 0,00073 0,00027 0,00034 0,10092 0,41122 0,14103 0,47243 0,29051 0,23928 0,18813 0,43716 0,22483 0,21335 0,41725 0,42120 0,17062 0,38753 0,36817 
PC 1 -0,49385 -0,44676 1                  
PC 2 -0,54153 0,48128 0,00000 1                 
PC 3 0,11773 0,47350 0,00000 0,00000 1                
PC 4 0,00882 0,18752 0,00000 0,00000 0,00000 1               
PC 5 -0,26748 -0,03326 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 1              
PC 6 -0,05792 -0,15846 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 1             
PC 7 0,10803 -0,01025 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 1            
PC 8 0,29717 -0,08168 -0,03195 0,01864 -0,01442 0,02033 -0,02577 -0,01417 -0,00311 1           
PC 9 0,17747 0,10476 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00001 0,00001 0,00000 0,02862 1          
PC 10 -0,14465 -0,13061 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 -0,00001 0,00000 -0,02204 0,00000 1         
PC 11 0,16984 0,02344 -0,00001 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 -0,01507 0,00001 0,00000 1        
PC 12 -0,00234 -0,11172 -0,05150 -0,04989 -0,00980 0,00580 -0,07950 0,03475 -0,09402 -0,12323 0,03852 0,06855 0,03520 1       
PC 13 -0,03131 -0,11743 0,00000 0,00000 0,00000 -0,00001 -0,00001 0,00000 0,00000 0,03071 0,00000 0,00000 0,00000 0,01121 1      
PC 14 0,02240 -0,03097 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 -0,04705 0,00000 0,00000 0,00000 0,09574 0,00000 1     
PC 15 -0,03754 -0,02947 0,00000 -0,00001 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 -0,02992 0,00000 0,00000 0,00000 0,06349 0,00000 0,00000 1    
PC 16 -0,08022 -0,14039 -0,00001 0,00000 0,00000 0,00000 -0,00001 0,00000 0,00000 -0,01640 0,00000 0,00000 0,00000 0,10729 0,00000 0,00000 0,00000 1   
PC 17 -0,08708 0,04234 0,00000 0,00001 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00001 -0,01800 0,00000 0,00000 0,00000 -0,10363 0,00000 0,00000 -0,00001 0,00000 1  
PC 18 0,07581 -0,04989 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 -0,00001 0,02899 0,00000 0,00000 0,00000 0,10022 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00001 1 
PC 19 -0,01681 -0,03308 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00001 -0,00001 -0,02430 0,00000 -0,00001 0,00000 -0,27963 0,00000 -0,00001 0,00000 0,00000 0,00000 -0,00001 
PC 20 0,14612 -0,10670 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00431 -0,00001 0,00000 0,00000 -0,03193 0,00000 0,00000 0,00000 0,00001 0,00000 0,00000 
PC 21 -0,04783 0,07844 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,01755 0,00000 0,00000 0,00000 0,04555 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 
PC 22 -0,03077 -0,05663 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 -0,02663 0,00000 0,00000 0,00000 -0,04958 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 0,00000 
PC 23 0,00954 0,05918 -0,00203 -0,03512 0,02657 0,01890 0,00924 0,01126 0,00133 -0,04676 -0,02156 0,01781 -0,01165 0,10389 0,02437 0,06054 -0,01604 0,01638 0,05597 0,00154 
 
 
                     
  PC 19 PC 20 PC 21 PC 22 PC 23 
Lat 0,45487 0,16084 0,37342 0,41778 0,47435 
Long 0,41169 0,23521 0,29808 0,35111 0,34474 
PC 1      
PC 2      
PC 3      
PC 4      
PC 5      
PC 6      
PC 7      
PC 8      
PC 9      
PC 10      
PC 11      
PC 12      
PC 13      
PC 14      
PC 15      
PC 16      
PC 17      
PC 18      
PC 19 1     
PC 20 0,00000 1    
PC 21 0,00000 0,00000 1   
PC 22 0,00000 0,00000 0,00000 1  
PC 23 0,02940 -0,00914 -0,01438 0,11448 1 
 
 
г) Коефицијенти корелације географских 
положаја популација са њиховим  
координатама на првој (DIM1) и другој (DIM2) 
димензији приказаним на Слици 4.8. 
  Lat Long DIM1 DIM2 
Lat 1  0,03385 0,32458 
Long 0,09551 1 0,00653 0,32458 
DIM 1 0,33240 0,44085 1  
DIM 2 0,08506 0,15117 0,00000 1 
 
в) Коефицијенти корелације географских 
положаја популација са њиховим 
координатама на првој (DIM1) и другој (DIM2) 
димензији приказаним на Слици 4.6. 
   Lat Long DIM1 DIM2  
 Lat 1  0,00132 0,02203  
 Long 0,10251 1 0,49918 0,10250  
 DIM1 -0,63463 -0,00049 1   




Табела 8.12. Параметри генетичке разноврсности (под)хаплогрупa које су заступљене са малим учесталостима у европским популацијама ("ретке хаплогрупе") добијени на основу 
анализе варијабилности секвенци HVS-I (16024-16365) и HVS-I/HVS-II региона (16024-16365; 72-340) 
Ознаке региона: БИ - Блиски исток, AФ - Африка, СрЕ - средња Европа, ПП - Пиринејско полуострво, БП - Балканско полуострво, ЗЕ - западна Европа, АЗ – Азија без Блиског 




Регион N Hp Н  ̂  π N Hp Н  ̂  π 
БП 28 12 0.8651 ± 0.0466 0.007866 ± 0.004722 2.965608 ± 1.598842 23 14 0.9249 ± 0.0360 0.006902 ± 0.003936 4.458498 ± 2.280168 
АП 33 20 0.9545 ± 0.0217 0.008058 ± 0.004790 3.037879 ± 1.623748 21 18 0.9810 ± 0.0225 0.006472 ± 0.003739 4.180952 ± 2.163759 
ПП 17 6 0.7132 ± 0.1081 0.003199 ± 0.002401 1.205882 ± 0.808804 12 7 0.8788 ± 0.0751 0.004034 ± 0.002611 2.606061 ± 1.497973 
ИЕ 2 2 1.0000 ± 0.5000 0.005305 ± 0.006497 2.000000 ± 1.732051 / / / / / 
СрЕ 10 5 0.6667 ± 0.1633 0.006602 ± 0.004393 2.488889 ± 1.464281 8 5 0.7857 ± 0.1508 0.005860 ± 0.003756 3.785714 ± 2.130117 
ЗЕ 7 6 0.9524 ± 0.0955 0.006568 ± 0.004605 2.476190 ± 1.515724 4 4 1.0000 ± 0.1768 0.005418 ± 0.004143 3.500000 ± 2.241144 
БИ 155 69 0.9478 ± 0.0097 0.006839 ± 0.004081 2.578215 ± 1.390001 150 92 0.9743 ± 0.0075 0.006181 ± 0.003440 3.992841 ± 2.007890 
АФ 49 17 0.8946 ± 0.0232  0.005747 ± 0.003598 2.166667 ± 1.222315 49 26 0.9422 ± 0.0189  0.005729 ± 0.003269 3.700680 ± 1.902629 





Регион N Hp Н  ̂  π N Hp Н  ̂  π 
БП 43 11 0.8538 ± 0.0288 0.007150 ± 0.004306 2.695460 ± 1.461876 27 14 0.9373 ± 0.0230 0.007312 ±0.004112 4.723647 ± 2.385299 
АП 13 11 0.9615 ± 0.0496 0.017003 ± 0.009681 6.410256 ± 3.247045 13 11 0.9615 ± 0.0496 0.015956 ±0.008758 10.307692 ± 5.033146 
ПП 6 5 0.9333 ± 0.1217 0.011494 ± 0.007633 4.333333 ± 2.492210 1 1 1.0000 ± 0.0000 0.000000 ± 0.000000 0.000000 ± 0.000000 
ИЕ 40 16 0.7487 ± 0.0736 0.007638 ± 0.004556 2.879487 ± 1.546030 16 10 0.8667 ± 0.0793 0.011791 ±0.006503 7.616667 ± 3.750655 
СрЕ 26 12 0.8892 ± 0.0378 0.008357 ± 0.004982 3.150769 ± 1.685830 16 11 0.9250 ± 0.0504 0.009469 ±0.005326 6.116667 ±3.071635 
ЗЕ 9 6 0.9167 ± 0.0725 0.006189 ± 0.004223 2.333333 ± 1.403433 2 2 1.0000 ± 0.5000 0.004644 ±0.005362 3.000000 ±2.449490 
СЕ 24 12 0.8768 ± 0.0547 0.011600 ± 0.006619 4.373188 ± 2.238465 18 10 0.8954 ± 0.0504 0.009126 ±0.005112 5.895425 ±2.952900 
БИ 79 43 0.9653 ± 0.0099 0.013917 ± 0.007536 5.246673 ± 2.563623 52 36 0.9789 ± 0.0090 0.013154 ±0.006860 8.497738 ±3.993813 
АФ 27 10 0.8148 ± 0.0650 0.005093 ± 0.003329 1.920228 ± 1.126979 15 11 0.9524 ± 0.0403 0.008580 ±0.004898 5.542857 ±2.822049 





Регион N Hp Н  ̂  π N Hp Н  ̂  π 
БП 25 13 0.9167 ± 0.0331 0.006384 ± 0.003996 2.406667 ± 1.351972 19 13 0.9415 ± 0.0375 0.007333 ± 0.004193 4.736842 ± 2.424042 
АП 44 21 0.7918 ± 0.0638 0.006872 ± 0.004166 2.590909 ± 1.414635 36 18 0.8222 ± 0.0626 0.005912 ± 0.003384 3.819048 ± 1.966950 
ПП 26 7 0.8123 ± 0.0473 0.003354 ± 0.002432 1.264615 ± 0.823068 18 10 0.9085 ± 0.0489 0.007153 ± 0.004116 4.620915 ± 2.377946 
ИЕ 29 11 0.7931 ± 0.0573 0.007115 ± 0.004340 2.682266 ± 1.469910 5 2 0.6000 ± 0.1753 0.001858 ± 0.001644 1.200000 ± 0.908496 
СрЕ 19 12 0.8713 ± 0.0725 0.009090 ± 0.005431 3.426901 ± 1.832069 18 12 0.8954 ± 0.0653 0.007103 ± 0.004091 4.588235 ± 2.363175 
ЗЕ 10 4 0.7778 ± 0.0907 0.003242 ± 0.002537 1.222222 ± 0.845690 6 4 0.8000 ± 0.1721 0.004334 ± 0.003065 2.800000 ± 1.714643 
СЕ 7 6 0.9524 ± 0.0955 0.010105 ± 0.006617 3.809524 ± 2.177817 3 3 1.0000 ± 0.2722 0.003612 ± 0.003313 2.333333 ± 1.715938 
БИ 86 40 0.9409 ± 0.0138 0.005796 ± 0.003590 2.185226 ± 1.221680 70 41 0.9557 ± 0.0133 0.004674 ± 0.002735 3.019462 ± 1.593871 





Регион N Hp Н  ̂  π N Hp Н  ̂  π 
БП 71 30 0.8958 ± 0.0253 0.007881 ± 0.004623 2.971026 ± 1.572275 32 17 0.9456 ± 0.0199 0.006170 ± 0.003524 3.985887 ± 2.046813 
АП 31 16 0.9075 ± 0.0357 0.005488 ± 0.003512 2.068817 ± 1.190130 19 12 0.9181 ± 0.0468 0.006020 ± 0.003531 3.888889 ± 2.041320 
ПП 55 20 0.8593 ± 0.0363 0.006930 ± 0.004175 2.612795 ± 1.418973 28 13 0.8386 ± 0.0639 0.005135 ± 0.003027 3.317460 ± 1.756467 
ИЕ 94 31 0.8865 ± 0.0237 0.005632 ± 0.003506 2.123313 ± 1.193111 16 9 0.7667 ± 0.1134 0.003470 ± 0.002257 2.241667 ± 1.301856 
СрЕ 64 29 0.8730 ± 0.0375 0.005701 ± 0.003558 2.149306 ± 1.209686 57 34 0.9336 ± 0.0257 0.005083 ± 0.002944 3.283835 ± 1.714787 
ЗЕ 105 32 0.8474 ± 0.0241 0.005215 ± 0.003296 1.966117 ± 1.121878 25 22 0.9900 ± 0.0142 0.005789 ± 0.003368 3.740000 ± 1.952340 
СЕ 120 27 0.8536 ± 0.0198 0.006238 ± 0.003795 2.351821 ± 1.292200 91 43 0.9419 ± 0.0150 0.006395 ± 0.003559 4.131380 ± 2.075455 
БИ 33 18 0.9261 ± 0.0317 0.009766 ± 0.005635 3.681818 ± 1.910306 26 15 0.9477 ± 0.0238 0.006883 ± 0.003905 4.446154 ± 2.264740 
АЗ 1 1 1.0000 ± 0.0000 0.000000 ± 0.000000 0.000000 ± 0.000000 1 1 1.0000 ± 0.0000 0.000000 ± 0.000000 0.000000 ± 0.000000 
309 
 




Регион N Hp Н  ̂  π N Hp Н  ̂  π 
БП 42 17 0.8990 ± 0.0284 0.007625 ± 0.004543 2.874564 ± 1.542289 22 13 0.9481 ± 0.0251 0.006380 ± 0.003684 4.121212 ± 2.132860 
АП 41 17 0.9000 ± 0.0293 0.007621 ± 0.004544 2.873171 ± 1.542425 21 17 0.9524 ± 0.0399 0.005160 ± 0.003079 3.333333 ± 1.781798 
ПП 26 12 0.8431 ± 0.0638 0.004881 ± 0.003225 1.840000 ± 1.091460 9 7 0.9444 ± 0.0702 0.004042 ± 0.002701 2.611111 ± 1.538136 
ИЕ 12 7 0.8939 ± 0.0627 0.004984 ± 0.003443 1.878788 ± 1.152906 1 1 1.0000 ± 0.0000 0.000000 ± 0.000000 0.000000 ± 0.000000 
СрЕ 23 14 0.9486 ± 0.0264 0.008345 ± 0.005003 3.146245 ± 1.691095 18 14 0.9739 ± 0.0253 0.007831 ± 0.004459 5.058824 ± 2.575719 
ЗЕ 60 15 0.7028 ± 0.0577 0.002915 ± 0.002149 1.098870 ± 0.730518 6 6 1.0000 ± 0.0962 0.008669 ± 0.005596 5.600000 ± 3.130495 
СЕ 25 8 0.7433 ± 0.0683 0.004704 ± 0.003140 1.773333 ± 1.062117 9 6 0.8889 ± 0.0910 0.005762 ± 0.003640 3.722222 ± 2.072435 
БИ 29 14 0.8670 ± 0.0528 0.007566 ± 0.004565 2.852217 ± 1.546290 27 13 0.8547 ± 0.0602 0.005482 ± 0.003204 3.541311 ± 1.858604 





Регион N Hp Н  ̂  π N Hp Н  ̂  π 
БП 142 44 0.9298 ± 0.0098 0.006919 ± 0.004123 2.608531 ± 1.404021 81 50 0.9679 ± 0.0095 0.009233 ± 0.004930 5.964506 ± 2.874377 
АП 75 39 0.9557 ± 0.0125 0.007611 ± 0.004487 2.869189 ± 1.526437 54 43 0.9888 ± 0.0065 0.008760 ± 0.004733 5.658980 ± 2.756158 
ПП 83 17 0.8930 ± 0.0180 0.005292 ± 0.003342 1.995004 ± 1.137162 37 24 0.9580 ± 0.0217 0.005629 ± 0.003243 3.636637 ± 1.884977 
ИЕ 102 37 0.8546 ± 0.0255 0.005518 ± 0.003447 2.080373 ± 1.173155 28 24 0.9868 ± 0.0141 0.007011 ± 0.003957 4.529101 ± 2.296203 
СрЕ 137 62 0.9455 ± 0.0113 0.007414 ± 0.004364 2.794976 ± 1.486259 108 78 0.9894 ± 0.0037 0.008193 ± 0.004416 5.292489 ± 2.576206 
ЗЕ 82 35 0.8479 ± 0.0355 0.004736 ± 0.003066 1.785607 ± 1.043224 41 32 0.9841 ± 0.0101 0.005854 ± 0.003344 3.781707 ± 1.944816 
СЕ 143 29 0.5959 ± 0.0484 0.002669 ± 0.002000 1.006205 ± 0.681018 119 44 0.8526 ± 0.0282 0.003715 ± 0.002251 2.399943 ± 1.313558 
БИ 69 35 0.9395 ± 0.0162 0.007770 ± 0.004571 2.929241 ± 1.554395 62 43 0.9762 ± 0.0095 0.007712 ± 0.004216 4.982020 ± 2.455774 
АФ 2 2 1.0000 ± 0.5000 0.002653 ± 0.003751 1.000000 ± 1.000000 2 2 1.0000 ± 0.5000 0.001548 ± 0.002189 1.000000 ± 1.000000 





Регион N Hp Н  ̂  π N Hp Н  ̂  π 
БП 73 40 0.9422 ± 0.0194 0.008304 ± 0.004827 3.130518 ± 1.641936 44 35 0.9863 ± 0.0089 0.009761 ± 0.005241 6.295983 ± 3.044618 
АП 68 32 0.9144 ± 0.0258 0.005963 ± 0.003684 2.248025 ± 1.252823 41 33 0.9866 ± 0.0095 0.008253 ± 0.004516 5.323171 ± 2.622707 
ПП 64 22 0.8021 ± 0.0411 0.003980 ± 0.002695 1.500496 ± 0.916470 40 24 0.9603 ± 0.0162 0.005542 ± 0.003193 3.574359 ± 1.854202 
ИЕ 27 18 0.9316 ± 0.0389 0.009733 ± 0.005660 3.669516 ± 1.915882 3 3 1.0000 ± 0.2722 0.004134 ± 0.003711 2.666667 ± 1.918994 
СрЕ 37 21 0.9369 ± 0.0259 0.006237 ± 0.003868 2.351351 ± 1.312311 33 27 0.9811 ± 0.0145 0.006181 ± 0.003527 3.986742 ± 2.045533 
ЗЕ 52 17 0.7489 ± 0.0593 0.003467 ± 0.002442 1.306938 ± 0.829733 25 14 0.9233 ± 0.0354 0.004672 ± 0.002810 3.013333 ± 1.626224 
СЕ 35 14 0.8185 ± 0.0519 0.003999 ± 0.002741 1.507563 ± 0.929664 31 19 0.9118 ± 0.0424 0.005131 ± 0.003015 3.309677 ± 1.747806 
БИ 29 17 0.9089 ± 0.0379 0.006324 ± 0.003943 2.384236 ± 1.335491 19 14 0.9474 ± 0.0379 0.006383 ± 0.003715 4.116959 ± 2.144405 





Регион N Hp Н  ̂  π N Hp Н  ̂  π 
БП 12 7 0.8333 ± 0.1002 0.006953 ± 0.004495 2.621212 ± 1.505110 7 6 0.9524 ± 0.0955 0.008698 ± 0.005441 5.619048 ± 3.068340 
АП 6 3 0.7333 ± 0.1552 0.003714 ± 0.003032 1.400000 ± 0.989949 5 5 1.0000 ± 0.1265 0.008050 ± 0.005476 5.200000 ± 3.026066 
ИЕ 4 4 1.0000 ± 0.1768 0.007958 ± 0.006221 3.000000 ± 1.963961 1 1 1.0000 ± 0.0000 0.000000 ± 0.000000 0.000000 ± 0.000000 
СрЕ 1 1 1.0000 ± 0.0000 0.000000 ± 0.000000 0.000000 ± 0.000000 1 1 1.0000 ± 0.0000 0.000000 ± 0.000000 0.000000 ± 0.000000 
СЕ 1 1 1.0000 ± 0.5000 0.007958 ± 0.009189 3.000000 ± 2.449490 1 1 1.0000 ± 0.0000 0.000000 ± 0.000000 0.000000 ± 0.000000 
БИ 17 12 0.9191 ± 0.0571 0.008270 ± 0.005049 3.117647 ± 1.700772 17 15 0.9779 ± 0.0313 0.009777 ± 0.005460 6.316176 ± 3.151574 
АЗ 3 3 1.0000 ± 0.2722 0.005305 ± 0.005002 2.000000 ± 1.511858 3 3 1.0000 ± 0.2722 0.007224 ± 0.006037 4.666667 ± 3.126944 
Легенда: 










Слика 8.1. Анализа главних компоненти базирана на учесталости мтДНК (под)хаплогрупа код субпопулација пет 
јужнословенских популација. Допринос сваке од (под)хаплогрупа на расподелу дуж прве и друге главне компоненте 







Слика 8.2. Хаплотип мрежа подхаплогрупe R0a. Мрежа је реконструисана на основу варијабилности секвенце HVS-I 
региона код 334 јединке на основу чега је детектовано 108 хаплотипова. Географско порекло хаплотипова приказано 
је у легенди на Слици 4.14. Светло плавом бојом обележен je хаплотип детектован у српској популацији. 







Слика 8.3. Хаплотип мрежа подхаплогрупе N1a. Мрежа је реконструисана на основу варијабилности секвенце HVS-I региона код 395 јединки на основу 
чега је детектовано 129 хаплотипова. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.14. Светло плавом бојом обележени су 




Слика 8.4. Хаплотип мрежа подхаплогрупе N1b. Мрежа је реконструисана на основу варијабилности секвенце HVS-I региона код 278 јединки на основу 
чега су детектована 93 хаплотипа. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.14. Светло плавом бојом обележени су хаплотипови 




Слика 8.5. Хаплотипмрежа подхаплогрупе I1. Мрежа је реконструисана на основу варијабилности секвенце HVS-I региона код 632 јединке на основу чега 
је детектован 141 хаплотип. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.14. Светло плавом бојом обележен je хаплотип детектован 






Слика 8.6. Хаплотип мрежа подхаплогрупе I5. Мрежа је реконструисана на основу варијабилности секвенце HVS-I региона код 287 јединки на основу чега 
су детектована 73 хаплотипа. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.14. Светло плавом бојом обележен je хаплотип 


















Слика 8.7. Хаплотип мрежа подхаплогрупе W. Мрежа је реконструисана на основу варијабилности секвенце HVS-I региона код 969 јединки на основу чега 
је детектовано 227 хаплотипова. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.14. Светло плавом бојом обележени су хаплотипови 




Слика 8.8. Хаплотип мрежа подхаплогрупе X2b. Мрежа је реконструисана на основу варијабилности секвенце HVS-I региона код 448 јединки на основу чега је 
детектовано 140 хаплотипова. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.14. Светло плавом бојом обележени су хаплотипови 




Слика 8.9. Хаплотип мрежа подхаплогрупе HV2. Мрежа је реконструисана на основу варијабилности секвенцe HVS-I региона код 46 јединки на 
основу чега су детектована 23 хаплотипа. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.14. Светло плавом бојом обележен je 





Слика 8.10. Део хаплотип мреже подхаплогрупе L2a1, на којој је приказана подхаплогрупа L2a1k1 и део мреже који 
је дефинисан транзицијом на позицији 16192. L2a1k1 грана је дефинисана полиморфизмом на позицији 16218. 
Мрежа је реконструисана на основу варијабилности секвенце HVS-I код 1238 јединки на основу чега је детектовано 
450 хаплотипова. Географско порекло хаплотипова приказано је у легенди на Слици 4.22. Светло плавом бојом 
обележен je хаплотип детектован у српској популацији. Хипотетички предачки хаплотипови који нису детектовани у 










Слика 8.11. Заступљеност хаплотипова дефинисаних на основу варијабилности секвенци HVSI-I/HVS-II региона који 
су заједнички за српску и остале европске популације. У сваком кругу црвеном бојом означена је заступљеност 
хаплотипова који су заједнички за српску и одговарајућу европску популацију. Процентуалне заступљености 







Слика 8.12. Филогенетско стабло подхаплогрупе H5 базирано на комплетним митогеномским секвенцама. Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је 
црвеном бојом,<обележава позиције са рекурентним мутацијама, позиције са трансверзијама обележене су суфиксом, ins обележава инсерцију. Процене времена 
настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и 
црвеном бојом (стопа синонимних замена). Бројеви који се налазе испод назива појединих подхаплогрупа означавају број комплетних митогенома коришћених у 
анализи. Списак комплетних митогеномских секвенци које су коришћене у филогенетској анализи, њихови приступни бројеви, порекло и референце су представљени 











Слика 8.13. Филогенетско стабло подхаплогрупе H5а1 базирано на комплетним митогеномским секвенцама. Хаплотипови пореклом из српске популације уоквирени 
су црвеном бојом,< обележава позиције са рекурентним мутацијама, позиције са трансверзијама обележене су суфиксом, новодефинисане подхаплогрупе 
представљене су црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном 
митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). Бројеви који се налазе испод назива појединих 
подхаплогрупа означавају број комплетних митогенома коришћених у анализи. Списак комплетних митогеномских секвенци које су коришћене у филогенетској 















Слика 8.14. Филогенетско стабло подхаплогрупе H5e базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, <обележава позицију са рекурентном 
мутацијом. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у 
комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних 
замена). Број који се налази испод подхаплогрупе H5e1а означава број комплетних H5e1а митогенома коришћених у 
анализи. Списак комплетних митогеномских секвенци које су коришћене у филогенетској анализи, њихови 
приступни бројеви, порекло и референце су представљени у Табели 8.8 (Прилог). 
 
Слика 8.15. Филогенетско стабло подхаплогрупе H5m базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, позиције са трансверзијом обележене су 
суфиксом. Процене времена настанка подхаплогрупе H5m у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа 












Слика 8.16. Филогенетско стабло подхаплогрупе H6а1a базирано на комплетним митогеномским секвенцама. Хаплотипови пореклом из српске популације уоквирени 
су црвеном бојом, < обележава позиције са рекурентним мутацијама, позиција са повратном мутацијом је подвучена, позиције са трансверзијама обележене су 
суфиксом, del обележава делеције. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), 
зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). Бројеви који се налазе испод назива појединих подхаплогрупа означавају 
број комплетних митогенома коришћених у анализи. Списак комплетних митогеномских секвенци које су коришћене у филогенетској анализи, њихови приступни 
















Слика 8.17. Филогенетско стабло подхаплогрупе HV10 базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, <обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, ins обележава инсерције. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане 
су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом 
(стопа синонимних замена). 
 
Слика 8.18. Филогенетско стабло подхаплогрупе HV16 базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотипови пореклом из српске популације уоквирени су црвеном бојом, <обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, del обележава делеције, позиције са трансверзијама обележене су суфиксом, новодефинисана 
подхаплогрупа представљена је црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка подхаплогрупа у 
хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у 




Слика 8.19. Филогенетско стабло подхаплогрупе N1b1a базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, <обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, позиција са трансверзијом обележена је суфиксом, позиције са повратним мутацијама су подвучене, ins 
обележава инсерције, del обележава делеције, новодефинисане подхаплогрупе представљене су црвеним 
подебљаним словима. Процене времена настанка подхаплогрупе N1b1a у хиљадама година (kya) приказане су 
плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом 
(стопа синонимних замена). Бројеви који се налазе испод назива појединих подхаплогрупа означавају број 
комплетних митогенома коришћених у анализи. Списак комплетних митогеномских секвенци које су коришћене у 
филогенетској анализи, њихови приступни бројеви, порекло и референце су представљени у Табели 8.8 (Прилог). 
 
Слика 8.20. Филогенетско стабло подхаплогрупе N1b1a7’8 базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, <обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, позиције са трансверзијама обележене су суфиксом, позиције са повратним мутацијама су подвучене, ins 
обележава инсерције, del обележава делеције. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) 
приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и 




Слика 8.21. Филогенетско стабло подхаплогрупе L2a1k базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен je црвеном бојом, позиције са повратним мутацијама су 
подвучене. Процене времена настанка подхаплогрупе L2a1k у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа 
замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа 
синонимних замена).  
 
Слика 8.22. Филогенетско стабло подхаплогрупе U4a2a базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотипови пореклом из српске популације уоквирени су црвеном бојом, < обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, позиција са повратном мутацијом је подвучена. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама 
година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем 
региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). Бројеви који се налазе испод назива појединих подхаплогрупа 
означавају број комплетних митогенома коришћених у анализи. Списак комплетних митогеномских секвенци које су 





Слика 8.23. Филогенетско стабло подхаплогрупе U4a2c базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, <обележава позицију са рекурентном 
мутацијом, позиције са повратним мутацијама су подвучене, позиција са трансверзијом обележена је суфиксом, 
новодефинисана подхаплогрупа представљена је црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка 
подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом 
(стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). 
 
Слика 8.24. Филогенетско стабло подхаплогрупе U4a2g базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, < обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, позиција са повратном мутацијом је подвучена, новодефинисана подхаплогрупа представљена је 
црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су 
плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом 








Слика 8.25. Филогенетско стабло подхаплогрупе U4b базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, <обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, позиција са трансверзијом обележена је суфиксом, новодефинисана подхаплогрупа представљена је 
црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка подхаплогрупе U4b у хиљадама година (kya) приказане су 
плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом 
(стопа синонимних замена). Бројеви који се налазе испод назива појединих подхаплогрупа означавају број 
комплетних митогенома коришћених у анализи. Списак комплетних митогеномских секвенци које су коришћене у 






Слика 8.26. Филогенетско стабло подхаплогрупе U4c1 базирано на комплетним митогеномским секвенцама. Хаплотипови пореклом из српске популације уоквирени 
су црвеном бојом, <обележава позиције са рекурентним мутацијама, позиције са трансверзијама обележене су суфиксом, позиције са повратном мутацијом су 
подвучене, новодефинисане подхаплогрупе представљене су црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) 
приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). Бројеви 
који се налазе испод назива појединих подхаплогрупа означавају број комплетних митогенома коришћених у анализи. Списак комплетних митогеномских секвенци 


















Слика 8.27. Филогенетско стабло подхаплогрупе U5a1a1 базирано на комплетним митогеномским секвенцама. Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је 
црвеном бојом, <обележава позиције са рекурентним мутацијама, позиције са повратним мутацијама су подвучене, позиције са трансверзијама обележене су суфиксом, 
новодефинисане подхаплогрупе представљене су црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су 
плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). Бројеви који се налазе 
испод назива појединих подхаплогрупа означавају број комплетних митогенома коришћених у анализи. Списак комплетних митогеномских секвенци које су 





















Слика 8.28. Филогенетско стабло подхаплогрупе U5a1a2a базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, < обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, позиција са повратном мутацијом је подвучена, ins обележава инсерције, del обележава делеције, 
новодефинисана подхаплогрупа представљена је црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка 
подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом 
(стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). Бројеви који се налазе испод 
назива појединих подхаплогрупа означавају број комплетних митогенома коришћених у анализи. Списак 
комплетних митогеномских секвенци које су коришћене у филогенетској анализи, њихови приступни бројеви, 
порекло и референце представљени су у Табели 8.8 (Прилог). 
 
Слика 8.29. Филогенетско стабло подхаплогрупе U5a2b базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, <обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, позиција са трансверзијом обележена је суфиксом, позиције са повратним мутацијама су подвучене, ins 
обележава инсерције, del обележава делеције, новодефинисане подхаплогрупе представљене су црвеним 
подебљаним словима. Процене времена настанка подхаплогрупе U5a2b у хиљадама година (kya) приказане су 
плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом 
(стопа синонимних замена). Бројеви који се налазе испод назива појединих подхаплогрупа означавају број 
комплетних митогенома коришћених у анализи. Списак комплетних митогеномских секвенци које су коришћене у 








Слика 8.30. Филогенетско стабло подхаплогрупе U5b1e’h базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, <обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, позиције са трансверзијом обележене су суфиксом, позиција са повратном мутацијом је подвучена, ins 
обележава инсерције, del обележава делеције, новодефинисана подхаплогрупа представљена је црвеним подебљаним 
словима. Процене времена настанка подхаплогрупе U5b1e’h у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа 
замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа 
синонимних замена). Бројеви који се налазе испод назива појединих подхаплогрупа означавају број комплетних 
митогенома коришћених у анализи. Списак комплетних митогеномских секвенци које су коришћене у филогенетској 

















Слика 8.31. Филогенетско стабло подхаплогрупе U8a1a1a базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, позиција са повратном мутацијом је 
подвучена, новодефинисане подхаплогрупе представљене су црвеним подебљаним словима. Процене времена 
настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), 



















Слика 8.32. Филогенетско стабло подхаплогрупе K1a2 базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, < обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, позиције са трансверзијама обележене су суфиксом, del обележава делеције, новодефинисана 
подхаплогрупа представљена је црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка подхаплогрупа у 
хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у 
кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). Бројеви који се налазе испод назива појединих 
подхаплогрупа означавају број комплетних митогенома коришћених у анализи. Списак комплетних митогеномских 
секвенци које су коришћене у филогенетској анализи, њихови приступни бројеви, порекло и референце 






Слика 8.33. Филогенетско стабло подхаплогрупе K1a4a1 базирано на комплетним митогеномским секвенцама. Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је 
црвеном бојом, < обележава позиције са рекурентним мутацијама, позиције са трансверзијама обележене су суфиксом, позиције са повратним мутацијама су 
подвучене, редефинисана подхаплогрупа је у italic форми и обележена црвеном бојом, новодефинисане подхаплогрупе представљене су црвеним подебљаним словима. 
Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у 
кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). Бројеви који се налазе испод назива појединих подхаплогрупа означавају број комплетних 
митогенома коришћених у анализи. Списак комплетних митогеномских секвенци које су коришћене у филогенетској анализи, њихови приступни бројеви, порекло и 














Слика 8.34. Филогенетско стабло подхаплогрупе K1a4d базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, < обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, позиција са трансверзијом обележена је суфиксом, позиције са повратним мутацијама су подвучене. 
Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у 



















Слика 8.35. Филогенетско стабло подхаплогрупе K1a4 базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотипови пореклом из српске популације уоквирени су црвеном бојом, <обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, позиције са трансверзијама обележене су суфиксом, позиције са повратним мутацијама су 
подвучене, ins обележава инсерцију, редефинисане подхаплогрупе су у italic форми и обележене црвеном бојом, 
новодефинисане подхаплогрупе представљене су црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка 
подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом 
(стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). Бројеви који се налазе испод 
назива појединих подхаплогрупа означавају број комплетних митогенома коришћених у анализи. Списак 
комплетних митогеномских секвенци које су коришћене у филогенетској анализи, њихови приступни бројеви, 


















Слика 8.36. Филогенетско стабло подхаплогрупе K1b1c базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотипови пореклом из српске популације уоквирени су црвеном бојом, позиција са повратном мутацијом је 
подвучена, новодефинисане подхаплогрупе представљене су црвеним подебљаним словима. Процене времена 
настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), 




Слика 8.37. Филогенетско стабло подхаплогрупе K1b2а2 базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, <обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, позиције са трансверзијама обележене су суфиксом, ins обележава инсерције, новодефинисане 
подхаплогрупе представљене су црвеним подебљаним словима. Процене времена настанка подхаплогрупа у 
хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у 
кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). 
 
Слика 8.38. Филогенетско стабло подхаплогрупе U2е1b1 базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, позиције са трансверзијама обележене су 
суфиксом, позиције са повратним мутацијама су подвучене, del обележава делеције. Процене времена настанка 
подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом 




Слика 8.39. Филогенетско стабло подхаплогрупе U2e2a1d базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, позиција са трансверзијом обележена је 
суфиксом, позиције са повратним мутацијама су подвучене, del обележава делеције, редефинисана 
подхаплогрупа је у italic форми и обележена црвеном бојом. Процене времена настанка подхаплогрупе U2e2a1d 
у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у 
кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних замена). 
 
 
Слика 8.40. Филогенетско стабло подхаплогрупе U3a1 базирано на комплетним митогеномским секвенцама. 
Хаплотип пореклом из српске популације уоквирен је црвеном бојом, <обележава позиције са рекурентним 
мутацијама, позиција са трансверзијом обележена је суфиксом, позиције са повратним мутацијама су подвучене, 
del обележава делеције, новодефинисане подхаплогрупе представљене су црвеним подебљаним словима. 
Процене времена настанка подхаплогрупа у хиљадама година (kya) приказане су плавом (стопа замена у 
комплетном митогеному), зеленом (стопа замена у кодирајућем региону) и црвеном бојом (стопа синонимних 
замена). Бројеви који се налазе испод назива појединих подхаплогрупа означавају број комплетних митогенома 
коришћених у анализи. Списак комплетних митогеномских секвенци које су коришћене у филогенетској 
анализи, њихови приступни бројеви, порекло и референце представљени су у Табели 8.8 (Прилог). 
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